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Länsisuomenkarja (LSK) on eräs maailman korkeatuottoisimpia maatiaiskarjarotuja 
(Karja & Lilja 2007). Se ei ole uhanalainen, mutta kuitenkin pienilukuinen. Kantaa verotti 
etenkin 1960-luvulla alkanut friisiläiseläinten tuonti Suomeen, jonka seurauksena LSK-
lehmien lukumäärä laski jyrkästi (Maijala 1998). ProAgrian tilastojen (2014) mukaan ny-
kyisin tuotosseurannassa olevien LSK-lehmien lukumäärä on alle 2000 yksilöä. Määrä 
on ollut hitaassa laskussa vuosien ajan. 
 
Keinosiemennyskäyttöön ostettujen LSK-sonnien sukulaisuusaste tuotosseurantakarjojen 
elossa oleviin lehmiin on laskettu ennen ostopäätöstä nyt noin kymmenen vuoden ajan 
(Katarina Hägg, Viking Genetics, sähköpostiviesti kirjoittajalle 28.4.2015). Tänä päivänä 
kuitenkin suurimmalla osalla keinosiemennykseen tarjolla olevista sonneista sukulaisuus-
aste lehmäpopulaatioon on yli 12 %. Tällöin syntyvien jälkeläisten sukusiitosasteeksi tu-
lee keskimäärin noin 6 %. Vanhojen sonnien käytöstä uusien nuorsonnien isinä on ollut 
keskustelua jo vuosia (Juha Kantanen, Luke, sähköpostiviesti kirjoittajalle 7.4.2014). Ta-
vallisesti tällaiset vanhat sonnit ovat syntyneet 1960‒1980-luvuilla ja niiden sukulaisuus-
aste nykypäivän lehmiin on alhaisempi kuin tarjolla olevien nuorsonnien. Tuotos- ja ra-
kenneominaisuuksien tason mahdollinen lasku on vähentänyt halua käyttää vanhoja son-
neja parituksiin.   
 
Pienen populaation haasteena on pienenevä tehollinen populaatiokoko ja sen seurauksena 
geneettisen vaihtelun aleneminen ja nouseva sukusiitosaste (Hiemstra ym. 2010). Länsi-
suomenkarjan eläinten lukumäärän lasku on altistanut populaation sukulaistumiselle.  
 
Jalostusohjelman tulevaisuuden kannalta on tärkeää selvittää, mikä on LSK-populaation 
keskimääräisen sukusiitoksen ja tehollisen populaatiokoon tila. Tämän tutkielman tavoit-
teena oli selvittää länsisuomenkarjan populaation nykytilannetta ja mahdollisuuksia hil-
litä sukusiitoksen nousua käyttämällä vanhoja keinosiemennyssonneja, jotka eivät ole lä-




2 PIENTEN POPULAATIOIDEN SÄILYTYS, ESIMERKKINÄ 
LÄNSISUOMENKARJA 
 
2.1 Länsisuomenkarjan historia ja nykypäivä 
 
Suomenkarja on Suomen alkuperäisrotu, jota on kolmea eri tyyppiä: länsisuomenkarja 
(LSK), itäsuomenkarja (ISK) ja pohjoissuomenkarja (PSK). Suomenkarjan ja sen rotujen 
historiaa ja säilytystyön aloittamista on perusteellisesti selvittänyt Maijala (1998). Aika-
kaudesta riippuen suomenkarjan kolme tyyppiä ovat olleet yksi ja sama rotu tai kolme 
erillistä rotua. 1800-luvulla tunnettiin suomenkarjan kolme eri tyyppiä, mutta näitä maa-
tiaisrotuja ei nähty rotukarjana, jolla olisi ollut jalostuksellista arvoa. Valtio tukikin ulko-
maisten jalostuseläinten tuontia karjakannan parantamiseksi. Parhaita maatiaiseläimiä 
pyrittiin risteyttämään tuontieläinten kanssa halutun lopputuloksen saamiseksi. Ayrshiren 
syrjäyttäessä maatiaiskarjaa kaikkien kolmen suomenkarjatyypin lukumäärä laski. Kui-
tenkin 1800-luvun lopussa havahduttiin arvostamaan maatiaisrotujen sopeutumiskykyä 
paikallisiin olosuhteisiin. Suomenkarjoille perustettiin omat karjanjalostusyhdistykset 
viemään rotujen asemaa eteenpäin. Länsi-Suomen Karjanjalostusyhdistys perustettiin 
vuonna 1904. Vuonna 1939 syttynyt sota verotti ankarasti lehmien lukumäärää. Tuotta-
vuudesta tuli entistäkin tärkeämpi ominaisuus. Vuonna 1946 perustettiin Suomen Karjan-
jalostusyhdistys ja kolme suomenkarjarotua yhdistettiin. Keinosiemennys alkoi Suo-
messa 1947, mikä edesauttoi länsisuomalaisen tyypin yleistymistä ja kahden muun tyypin 
häviämistä. Länsisuomalaisilla sonneilla siemennettiin myös itä- ja pohjoissuomenkarjaa 
tuottavuuden parantamiseksi. 1960-luvun alussa friisiläisiä alettiin risteyttää järjestelmäl-
lisesti suomenkarjan eläinten kanssa. Tämä johti tarkkailussa olevien suomenkarjan eläin-
ten jyrkkään laskuun 1960‒1970-luvuilla, jolloin niiden osuus laski 50 prosentista alle 
viiteen prosenttiin. Vuonna 1983 kotieläinten geeniainestoimikunta tutki kotieläingeeni-
varojen tilannetta Suomessa ja päätyi suosittelemaan suomenkarjan kolmen eri tyypin 
säilyttämistä erillisinä rotuinaan.  
 
ProAgrian mukaan vuonna 2014 suomenkarjan eläimiä oli tuotosseurannassa 2723 leh-
mää, joista LSK:ta oli 1818 (67 %), PSK:ta 539 (20 %) ja ISK:ta 366 (13 %). Suomen-
karjan osuus oli samana vuonna 1,2 % kaikista tuotosseurannassa olevista lehmistä. 
LSK:n keskimääräinen vuosituotos oli 6777 kg (valkuais-% 3,45 ja rasva-% 4,43), PSK:n 
5410 kg (valkuais-% 3,39 ja rasva-% 4,26) ja ISK:n 3783 kg (valkuais-% 3,44 ja rasva-
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% 4,24). Ayrshiren ja holsteinin vastaavat luvut olivat 8749‒3,44‒4,27 ja 9707‒3,31‒
3,96. Vuonna 2014 suomenkarjan ensikoiden yleisimmät poiston syyt olivat huono tuotos 
(30,8 %), huono hedelmällisyys (25,3 %), utaretulehdus (12,1 %) ja huono luonne (11,5 
%). Ayrshire-ensikoiden yleisimmät poiston syyt olivat huono hedelmällisyys (29,3 %), 
huono tuotos (16,3 %) ja utaretulehdus (12,9 %). Vastaavasti holsteinensikoilla yleisim-
piä poiston syitä olivat huono hedelmällisyys (27,1 %), utaretulehdus (15,5 %) ja huono 
tuotos (12,0 %). Suomenkarjan ensikoita poistettiin suhteessa vähemmän muun muassa 
jalkasairauksien, jalkarakenteen, poikimavaikeuden, ruoansulatuskanavan sairauden tai 
muun sairauden vuoksi kuin ayrshire- ja holsteinensikoita. Yli kaksi kertaa poikineilla 
lehmillä yleisin poiston syy kaikissa roduissa oli utaretulehdus ja toisena huono hedel-
mällisyys. Huomionarvoista on, että suomenkarjan ensikoita poistetaan huonon tuotoksen 
vuoksi suhteessa selkeästi enemmän kuin ayrshire- ja holsteinensikoita. Tärkeää onkin 
parantaa LSK:n tuotosta, jotta rotu säilyy karjanomistajille potentiaalisena vaihtoehtona.  
 
Länsisuomenkarjan tapauksessa kyseessä ei ole pelkkä säilytystyö, vaan rotu on edelleen 
korkeatuottoinen ja jalostuspäätöksissä tulee huomioida perinnöllinen edistyminen. Ro-
dun elävä geenipankki (in situ) toimii Ahlmanin koulun Säätiön opetusmaatilalla Tampe-
reella (Juha Kantanen, Luke, sähköpostiviesti kirjoittajalle 7.4.2014). Lisäksi länsisuo-
menkarjalta kerätään siementä ja alkioita säilytykseen (ex situ).  
 
Länsisuomenkarjan jalostusohjelmasta vastaa Viking Genetics, joka ostaa vuosittain 5‒8 
uutta nuorsonnia (Katarina Hägg, Viking Genetics, sähköpostiviesti kirjoittajalle 
28.4.2015). Nuorsonnien valinnoissa kiinnitetään erityistä huomiota sonnien emiin ‒ 
muun muassa niiden tuotokseen ja kestävyyteen. Sonnien ostoissa pyritään myös valitse-
maan sonneja, joiden keskimääräinen sukulaisuus lehmäpopulaatioon on alle 10 %. 
 
2.2 Alkuperäisrotujen säilytys 
 
Eurooppalaisella tai kansainvälisellä tasolla katsottuna alkuperäisrotujen säilytys on osa 
lajin geneettisen monimuotoisuuden vaalimista (Hiemstra ym. 2010). Eri rodut voidaan 
nähdä homogeenisina linjoina, joiden välillä on kuitenkin runsaasti geneettistä vaihtelua. 
Tällöin koko lajin sisällä on paljon geneettistä vaihtelua ja riski kokonaisdiversiteetin ka-
toamiselle on alhainen. Monimuotoisuus voidaan nähdä niin rotujen sisäisenä kuin rotu-
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jen välisenäkin monimuotoisuutena (Bennewitz ym. 2008). Rotujen sisäisellä monimuo-
toisuudella tarkoitetaan populaation yksilöiden poikkeamista rodun keskiarvosta. Rotujen 
välinen monimuotoisuus puolestaan kuvaa populaatioiden erilaisista keskiarvoista synty-
vää vaihtelua.  
 
Hiemstran ym. (2010) mukaan geneettisesti monimuotoinen laji tai rotu kykenee toden-
näköisemmin sopeutumaan muuttuviin olosuhteisiin. Jalostusvalintaa voidaan tehdä, kun 
populaatiossa on vaihtelua jalostettavan ominaisuuden suhteen. Lisäksi yksilöiden elin-
voimaominaisuuksien heikkeneminen on yhteydessä geneettiseen vaihteluun muun mu-
assa sukusiitosasteen nousun ja sitä seuraavan sukusiitosdepression ja sattumasta johtu-
van haitallisten alleelien lisääntymisen myötä. Alkuperäisrotujen säilytys ei ole tärkeää 
pelkästään geneettisen monimuotoisuuden säilymisen kannalta, vaan alkuperäisrotujen 
historia on usein sidoksissa alueella eläneiden ihmisten historiaan. Alkuperäisrotuihin lii-
tetäänkin muun muassa kulttuuriin sekä ympäristöön liittyviä arvoja ja sosiaalisia merki-
tyksiä. Rodun säilymisen kannalta myös sen käyttötarkoituksella on merkitystä. Rodun 
tulee tuottaa jotakin hyödyllistä, jotta tuottajat ovat halukkaita pitämään sitä karjassaan. 
Alkuperäisroduista saatava hyöty voi olla valtaroduista eroavat tuotteet (esimerkiksi juus-
tonvalmistukseen sopivampi maito) tai ominaisuudet kuten kestävyys, parempi ilmastoon 
sopeutuminen tai hedelmällisyys. 
 
2.2.1 Geneettinen vaihtelu 
 
Maatiaisroduilla tavataan valtaroduista eroavaa geneettistä muuntelua (Kantanen ym. 
2015). Tulevaisuuden muutokset voivat vaatia suhteellisen nopeitakin toimia eläinten so-
peuttamiseksi (Hill 2000, Kantanen ym. 2015). Onkin tärkeää säilyttää populaatioiden 
välistä geneettistä vaihtelua tulevaisuuden tarpeiden varalle. 
 
Hill (2000) on tutkinut pienten suljettujen populaatioiden vaihtelun tilaa ja muuttumista. 
Suljetussa populaatiossa vaihtelua menetetään joka sukupolvessa geneettisen ajautumisen 
myötä. Toisaalta vaihtelua saadaan lisää mutaatioiden kautta. Suurivaikutteisilla geeneillä 
on riski kadota populaatiosta vain jos niillä on alhainen esiintyvyys (frekvenssi) tai po-
pulaatio on kooltaan pieni. Pienissä populaatioissa on vaikea päästä eroon haitallisista 
mutaatioista, koska jalostuseläinten karsintaa ei voida tehdä tehokkaasti. Mitä pienempi 
haitallisten mutaatioiden keskimääräinen vaikutus on, sitä vaikeampi näitä mutaatioita on 
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eliminoida ja sitä suurempi on niiden kumulatiivinen vaikutus elinvoimaan keskimäärin.  
Pieni populaatio on siten alttiimpi haitallisten mutaatioiden vaikutukselle. Mikäli popu-
laatio pyritään säilyttämään ilman valintaa, geneettinen vaihtelu kasvaa. Tätä vaihtelua 
on kuitenkin yhä vaikeampi hyödyntää, mikäli säilytettävä populaatio on jäänyt perinnöl-
lisen edistymisen suhteen jälkeen muista populaatioista, joissa puolestaan on tehty valin-
taa. Jalostusohjelmissa joudutaankin jatkuvasti tasapainoilemaan vaihtelun säilyttämisen 
ja jalostusvalinnan välillä.  
 
Risteyttäminen toiseen rotuun tai toisiin rotuihin on selkeä tapa tuoda populaatioon uutta 
geneettistä materiaalia. Kuitenkin risteyttämällä toiseen rotuun on vaarana menettää säi-
lytettävälle rodulle tyypillisiä ja monesti myös ainutlaatuisia piirteitä. Uusien rotujen sie-
menen ja jalostuseläinten tuonti on ollut Pohjois-Euraasiassa uhka kansallisten alkupe-
räisrotujen geeniperimän säilymiselle historiallisesti ja on sitä todennäköisesti myös tu-
levaisuudessa (Li ym. 2007). Osa roduista on säilynyt geeniperimältään lähes koskemat-
tomina muun muassa eristyneisyyden vuoksi. Joihinkin rotuihin on sekoittunut suuressa 
määrin niin sanottuja valtarotuja. Yleensä Pohjois-Euraasiassa risteytyksiä on tehty pe-
rustuen joko käyttötarkoitukseen tai ulkonäköön. Kuitenkin suomalaisille nautapopulaa-
tioille näyttäisi olevan tyypillisempää maantieteelliseen sijaintiin perustuvat risteytykset.  
 
Bennewitz ym. (2008) ovat pohtineet risteyttämistä rotujen sisäisen ja välisen monimuo-
toisuuden kannalta. Rotujen välisen monimuotoisuuden säilyttämiseksi rodut pidetään 
usein erillisinä populaatioina. Joissain tapauksissa voi kuitenkin olla hyvin hankala tai 
jopa mahdotonta säilyttää erittäin uhanalainen rotu suljettuna populaationa. Mikäli tällai-
nen rotu on tärkeä monimuotoisuuden kannalta, voi olla hyödyllistä yhdistää se yhteen 
tai useampaan toiseen rotuun, jotta osa tämän rodun kantamasta geneettisestä monimuo-
toisuudesta säilyisi. Mikäli uhanalaisista roduista yhdistetään ”synteettinen” rotu, saa-
daan populaatio, jossa on alhainen sukusiitos ja korkea rodun sisäinen monimuotoisuus. 
Kuitenkin tällöin menetetään rotujen välinen monimuotoisuus. Esimerkiksi voi olla jär-
kevää yhdistää rodut tilanteessa, jossa on kaksi rotua, joilla molemmilla on niin korkea 
riski sukupuutolle, ettei ole mahdollista enää pitää niitä suljettuina populaatioina seuraa-
vien vuosikymmenten ajan säilytysohjelmista huolimatta. Ilman risteyttämistä molem-
pien rotujen sisäinen monimuotoisuus todennäköisesti menetettäisiin. Tällöin risteytys li-
säisi todennäköisyyttä tämän geneettisen materiaalin säilymiselle. Mikäli rotuja sulaute-
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taan yhteen, rotujen olisi hyvä olla läheistä sukua, jotta rotujen välisen monimuotoisuu-
den menetys minimoitaisiin. Jos tiedetään sukupuuton todennäköisyys ja tehollinen po-
pulaatiokoko, voidaan laskea millaista rotujen yhdistelmää kannattaa käyttää, jotta ge-
neettinen monimuotoisuus säilytetään mahdollisimman tehokkaasti. 
 
Perinnöllisen edistymisen nimissä voi olla järkevää yhdistää rotuja. Yleensä perinnölli-
nen edistyminen on nopeampaa, mikäli populaatio pidetään yhtenä sen sijaan, että sitä 
jaettaisi osiin (Hill 2000). Kun tehollinen populaatiokoko ja siten myös geneettinen vaih-
telu ovat alhaisempia osapopulaatioiden sisällä, valinnan tulos heikkenee. Kyse on pit-
kälti siitä, halutaanko maksimoida perinnöllistä edistymistä vai säilyttää (rotujen välistä) 
vaihtelua. ISK:n ja PSK:n tapauksessa kyseessä on nimenomaan säilytystyö, jossa ei py-
ritäkään saamaan aikaan perinnöllistä edistymistä. Päätös pitää kolme suomenkarjan ro-
tua erillisinä rotuina voi olla perusteltua, sillä rotujen pitäminen erillään säilyttää rotujen 
välistä geneettistä monimuotoisuutta. 
 
Säilytysohjelmissa rotujen säilytysarvoa ja risteytyksiä mietittäessä geneettisen moni-
muotoisuuden ylläpidon lisäksi voidaan huomioida myös muun muassa rodun hyötykäyt-
tömahdollisuudet, sopeutuminen tiettyyn tuotantoympäristöön sekä kulttuurinen arvo 
(Bennewitz ym. 2008).  Myös suomenkarjan rotujen erilainen kulttuurinen (ja maantie-
teellinen) tausta puhuvat rotujen erillään pitämisen puolesta. Voidaan myös kysyä, mitä 
halutaan säilyttää: käyttötarkoitus tai ulkonäkö, sekä ratkaista mitä rotuja voidaan yhdis-
tää tai pitää erillään. Li ym. (2007) mukaan poikkeava ulkonäkö voi olla eräs säilyttämi-
sen peruste. Kaikilla kolmella suomenkarjan rodulla on oma tunnusomainen ulkonä-
könsä, vaikkakin pienehkö koko on kaikille yhteistä. Myös käyttötarkoitus puoltaa rotu-
jen pitämistä erillään: PSK:n ja ISK:n maidon juustoutumisominaisuudet ovat erityisen 
hyvät ja eroavat LSK:n maidon koostumuksesta, joka on lähempänä valtarotujen maidon 
koostumusta. 
 
Suomenkarjan kolme rotua ovat maailmanlaajuisesti ainutlaatuisia. Muun muassa kult-
tuurihistorialliset, ulkonäölliset ja käyttötarkoitukselliset perustelut tukevat kolmen rodun 
säilyttämistä erillisinä rotuina. Niin ikään risteyttäminen muihin rotuihin vaarantaisi ro-
tujen ainutlaatuisuuden. Rotujen säilyttäminen erillisinä populaatioina lisää rotujen vä-




Risteyttämisen sijasta populaatioon voidaan tuoda siitä aiemmin eriytynyttä geneettistä 
materiaalia esimerkiksi tuontien kautta. LSK:n kohdalla vastaavia populaatioita ei juuri 
ole maailmalla. Kuitenkin LSK-sonnien spermaa on säilötty vuosikymmenten ajan nes-
temäiseen typpeen. Pienen populaation säilyttämiseksi tai elvyttämiseksi voidaan käyttää 
varastossa olevaa geneettistä materiaalia (alkiot ja sukusolut). Populaation säilötty ge-
neettinen materiaali voi niin ikään lisätä populaation geneettistä vaihtelua. Tässä tutkiel-
massa on keskitytty nimenomaan vanhojen sonnien käyttöön ja käytön vaikutuksiin.  
 
Vanhoilla 1960‒80-luvuilla syntyneillä sonneilla saattaa olla geneettistä vaihtelua, joka 
on kadonnut nykypäivän populaatiosta. Tuon vaihtelun takaisin tuominen populaatioon 
voisi lisätä populaation kokonaisvaihtelua ja alentaa keskimääräistä sukusiitosastetta. 
Sonnien tunnistamiseksi lasketaan sonnien keskimääräiset sukulaisuudet nykypäivän po-
pulaatioon. Alhaisimmat keskimääräiset sukulaisuudet omaavat sonnit ovat niitä, joilla 
todennäköisimmin on nykypäivän populaatioon nähden erilaista muuntelua. Kuitenkin 
keskustelua on herättänyt se, että siihen saattaa olla syynsä, että nämä sonnit ovat aika-
naan jääneet vähemmälle käytölle tai niiden jälkeläisiä on käytetty vähemmän jalostuk-
seen. Niillä saattaa olla esimerkiksi ei-toivottuja ominaisuuksia. Joka tapauksessa jalos-
tusta on tehty menneiden vuosikymmenten aikana ja voidaan olettaa, että vanhat sonnit 
ovat perinnöllisesti heikompia tärkeissä ominaisuuksissa muun muassa tuotoksessa ja 
utarerakenteessa verrattuna nykypopulaatioon. Missä määrin tulisi tinkiä perinnöllisestä 
edistymisestä suuremman vaihtelun ja alhaisemman sukusiitoksen saavuttamiseksi?  
 
Hill’in (2000) mukaan perinnöllisen edistymisen menetys tulisi korjata nopeasti tuomalla 
uutta vaihtelua takaisinristeyttämällä vaihtelua kaikkiin muihin kuin alleeliyhdistelmil-
tään säilytettäviin lokuksiin hyödyntämällä vaihtelun tuonnissa ja säilytyksessä markke-
ritietoja. Vaihtoehtoisesti saavutettu geneettinen vaihtelu voi olla niin suurta, että se kor-
vaa menetetyn perinnöllisen edistymisen. Vaikeampi tilanne on silloin, kun valinnan ta-
voitteet muuttuvat. Mikäli muutos tapahtuu vaiheittain, kaupallisten populaatioiden ole-
massa olevaa vaihtelua pystytään todennäköisemmin hyödyntämään. Populaatiot, joita 
pidetään vain kokonaisvaihtelun lisäämiseksi, eivät todennäköisesti ole hyödyksi, ellei 
haluttua kvantitatiivisen ominaisuuden lokusta (QTL, quantitative trait locus) ole pystytty 
identifioimaan. Tulevaisuuden muutokset voivat vaatia suhteellisen nopeitakin toimia 
eläinten sopeuttamiseksi (Kantanen ym. 2015). Teknologia, kuten markkereilla ohjattu 
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introgressio ja genominen valinta, saattavat tulevaisuudessa auttaa lisäämään vaihtelua ja 
lajin sopeutumista muuttuviin olosuhteisiin. 
 
2.2.2 Introgressio ja genominen valinta 
 
Kantasen ym. (2015) mukaan ilmastonmuutos ja muuttuvat tuotantoympäristöt tuovat 
haasteita tuotantoeläinten jalostukseen tulevaisuudessa. Todennäköisesti korkea tuotos ja 
tuotannon tehokkuus ovat tärkeitä tekijöitä tulevaisuudessa, sillä tehokkuus merkitsee vä-
hemmän tarvittavia eläimiä ja siten vähemmän metaanipäästöjä. Hedelmällisyys on te-
hokkuutta, sillä hedelmällisyyden parantaminen puolestaan vähentää aikaa, jona eläimet 
eivät ole tuotannossa. Erityisesti terveysominaisuudet ovat tärkeitä populaatiolle sopeu-
duttaessa uusiin ympäristöolosuhteisiin sekä tuotantotapoihin. Esimerkiksi ilmaston läm-
peneminen voi tuoda mukanaan uusia tauteja Pohjoismaihin. On havaittu, että rotujen 
välillä ja sisällä on eroja yksilöiden välisessä kuumuuden siedossa kuin myös tautien vas-
tustuskyvyssä. Tavallisesti kaupalliset valtarodut ovat hyviä tuotoksessa ja tehokkuu-
dessa. Kuitenkin maatiaisrodut ovat perinteisesti hyviä hedelmällisyys- ja terveysominai-
suuksiltaan. Tulevaisuudessa voikin olla tarvetta hyödyntää säilytettäviä rotuja kaupallis-
ten tuotantorotujen jalostuksessa.  
 
Introgression ja genomisen informaation hyödyntämisen avulla voidaan pyrkiä yhdistä-
mään eri rotujen parhaita ominaisuuksia jalostustavoitteiden muuttuessa (Hill 2000, Kan-
tanen ym. 2015). Introgression avulla on mahdollisuus tuoda risteyttämällä toisesta ro-
dusta haluttu geneettinen ominaisuus toiseen rotuun. Esimerkiksi heikompituottoisesta 
rodusta voidaan tuoda uutta geeniainesta parantamaan korkeatuottoisen rodun hedelmäl-
lisyys-, terveys- tai muita haluttuja ominaisuuksia. Genomisen tiedon avulla voidaan ta-
kaisinristeytysvaiheessa valita ne yksilöt, joissa yhdistyvät molempien rotujen halutut 
ominaisuudet ja karsia pois esimerkiksi ne genomiset alueet, jotka ovat yhteydessä alhai-
sempaan tuotokseen. Näin ollen maatiaisrotujen säilyttämisellä on merkitystä myös koko 
lajin geneettisen vaihtelun ylläpitäjänä.  
 
Odegårdin ym. (2009) tutkimuksessa tuotosominaisuuden mukaan valittuun kalapopulaa-
tioon risteytettiin heikompituottoinen linja, jossa oli korkea taudinvastustuskyky. Molem-
mat ominaisuudet (tuotos ja taudinvastuskyky) olivat kvantitatiivisesti periytyviä ominai-
suuksia, mutta heikompituottoisessa linjassa oli merkittävä kvantitatiivisen ominaisuuden 
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lokus, joka vaikutti taudinkestävyyteen. Tutkimuksessa verrattiin takaisinristeytysvai-
heessa klassista ja genomista valintaa. Tavanomainen valinta osoittautui tehottomaksi va-
lita ne yksilöt, jotka olivat perineet taudinvastustuskykyyn yhteydessä olevan lokuksen. 
Genomisen valinnan avulla pystyttiin puolestaan valitsemaan seuraavan sukupolven van-
hemmiksi ne yksilöt, joilla oli haluttu QTL. Tämän avulla saavutettiin suurempi perin-
nöllinen edistyminen etenkin taudinvastustuskyvyssä.  
 
Myös pienet populaatiot voivat hyötyä genomisesta valinnasta. Genomiset valintaohjel-
mat antoivat paremman vuosituoton kuin perinteinen jalostusohjelma tanskalaisessa 
68 000 jerseylehmän populaatiossa (Thomasen ym. 2014). Genomisen valintaohjelman 
hyödyt pienessä populaatiossa eivät olleet kuitenkaan niin suuret kuin mitä isommissa 
populaatioissa tehdyt tutkimukset ovat osoittaneet. Isomman populaatiokoon etuna on 
isompi referenssipopulaatio, mikä mahdollistaa korkeamman jalostusarvon ennusteiden 
luotettavuuden. Pienten populaatioiden genomisen valinnan haasteena onkin alhainen 
luotettavuus, jota voidaan kuitenkin yrittää nostaa referenssipopulaatiota suurentamalla. 
Esimerkiksi populaation naaraita tai toisten vastaavien populaatioiden sonneja voidaan 
genotyypittää referenssiryhmän kasvattamiseksi. Jerseyllä nuorsonneihin perustuva jalos-
tusohjelma oli aina taloudellisesti kannattavampi kuin jälkeläisarvosteltuihin sonneihin 
perustuva ohjelma, johon sisältyi pidempi sukupolvien välinen aika ja odotusaikasonnien 
ylläpitokulut. Perinnöllisen edistymisen suhteen nuorsonneihin perustuva jalostusoh-
jelma oli heikompi, kun genomisen valinnan luotettavuus oli alhainen. Kuitenkin luotet-
tavuuden noustessa nuorsonneihin perustuvasta jalostusohjelmasta tuli perinnöllisen edis-
tymisen suhteen parempi kuin jalostusohjelmasta, jossa käytettiin vain jälkeläisarvostel-
tuja sonneja.  
 
Markkeriavusteisen valinnan on todettu voivan vähentää sekä sukusiitosasteen muutosta 
että sukusiitosastetta (Pedersen ym. 2009). Markkeriavusteinen valinta vaikuttaisi olevan 
hyvä työkalu, kun halutaan ylläpitää vaihtelua ja hillitä sukusiitosta ja samanaikaisesti 
saavuttaa perinnöllistä edistymistä.  
 
2.3 Pienen populaation haasteet 
 
Alkuperäisrotujen säilytyksen kannalta on tärkeä selvittää populaation nykytilanne 
(Hiemstra ym. 2010). Rodun monimuotoisuuden arviointi antaa kuvan siitä, onko rotu 
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kenties vaarassa ja jos on, niin kuinka kriittinen sen tilanne on. Mikäli merkkejä populaa-
tion geneettisen vaihtelun laskusta huomataan, tulee asiaan puuttua välittömästi. Yksilöi-
den epätasainen jalostuskäyttö voi johtaa pysyvään pullonkaulaan jo muutamassa suku-
polvessa. Kun populaation nykytila on selvitetty, seuraava vaihe on suunnitella paritus-
strategia, jota noudattamalla rodun geneettistä vaihtelua pystytään ylläpitämään. Hyviä 
mittareita geneettisen monimuotoisuuden arviointiin sukutauluanalyysin keinoin ovat su-




Sukusiitosta tapahtuu, kun paritetaan keskenään kaksi yksilöä, joilla on yhteinen kanta-
vanhempi (esim. Falconer ja Mackay 1996). Sukusiitos on vääjäämätöntä kaikissa äärel-
lisen kokoisissa diploidisissa populaatioissa, joita myös kotieläinpopulaatiot ovat. Suku-
siitosta voidaan kuvata sukusiitosasteella, F. Sukusiitosaste riippuu suuresti siitä, kuinka 
kauas taaksepäin populaation sukutaulu ulottuu ja kuinka täydellinen sukutaulu on 
(Hiemstra ym. 2010). Sukusiitosastetta tärkeämpää on tarkastella sukusiitosasteen muu-
tosta sukupolvea kohti, ΔF (Hiemstra ym. 2010, Woolliams ym. 2015). Sukusiitosasteen 
muutos on suoraan yhteydessä populaatiossa tapahtuvaan heterotsygotian vähenemiseen, 
geneettisen vaihtelun katoamiseen ja sukusiitosdepressioon (Woolliams ym. 2015). Su-
kusiitoksella on todettu olevan esimerkiksi merkittävä kumulatiivisesti tuotosta laskeva 
vaikutus lehmän elinikäistuotokseen (Smith ym. 1998). Sukusiitosasteen muutos suku-
polvea kohden on tärkeä mittari populaation tilanteen tarkasteluun (Hiemstra ym. 2010).  
 
2.3.2 Tehollinen populaatiokoko 
 
Tehollinen populaatiokoko (Ne) kuvaa populaation geneettistä monimuotoisuutta (esim. 
Hedrick 2011). Tehollinen populaatiokoko vastaa ideaalipopulaation (kaikilla vanhem-
milla on yhtäläinen mahdollisuus olla minkä tahansa jälkeläisen vanhempina) kokoa. Te-
hollinen populaatiokoko poikkeaa usein havaitusta populaation koosta (yksilöiden luku-
määrästä) (esim. Falconer ja Mackay 1996). Teholliseen populaatiokokoon vaikuttavat 
sonnien ja lehmien määrä sekä paritussuhde, eläinmäärän vaihtelu eri sukupolvina (ge-
neettiset pullonkaulat) ja jälkeläisten epätasainen jalostuskäyttö (Hiemstra ym. 2010). Ne 
on hyvä parametri kuvaamaan populaation geneettistä tilaa sen sijaan, että katsotaan vain 
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pelkkää yksilöiden määrää. Tehollisen populaatiokoon ja sukusiitosasteen muutoksen 
(sukupolvea kohden) välillä on yhteys (Falconer ja Mackay 1996):  
 
          𝛥𝐹 =
1
2𝑁𝑒
  (1) 
 
2.3.3 Tavoitellut Ne:n ja ΔF:n arvot 
 
Pitkällä aikajänteellä tarkasteltuna populaation tila on sitä turvatumpi ja vakaampi, mitä 
enemmän siinä esiintyy geneettistä vaihtelua ja mitä isompi tehollinen populaatiokoko on 
ja mitä pienempi ΔF (esim. Hiemstra ym. 2010). Mikäli halutaan ehkäistä sukusiitostaan-
tuman ongelmia, rajaksi on esitetty, että ΔF sukupolvea kohden olisi 0,5-1 %, jolloin te-
hollinen populaatiokoko olisi 50‒100.  
 
2.3.4 ΔF:n ja ΔG:n yhteys 
 
Perinnöllisen muutoksen nopeus riippuu valinnan intensiteetistä ja arvosteluvarmuudesta 
(esim. Falconer ja Mackay 1996). Pitkän ajan valinnan onnistumiseen vaikuttaa myös, 
kuinka paljon geneettistä vaihtelua säilytetään ja kuinka paljon sukusiitostaantumaa il-
menee (Hill 2000). Tämä aiheuttaa tavoitteiden välille ristiriitaa: Kun nostetaan valinnan 
intensiteettiä, seuraavan sukupolven vanhempien määrä vähenee ja tehollinen populaa-
tiokoko laskee. Kun nostetaan arvosteluvarmuutta ja käytetään sukulaistietoja, lisätään 
lähisukulaisten yhteisvalintaa ja niin ikään tehollinen populaatiokoko laskee.  
 
Perinnöllistä edistymistä voidaan kasvattaa valinnan intensiteettiä nostamalla (esim. Fal-
coner ja Mackay 1996). Kuitenkin valinnan intensiteetin kasvaessa myös ΔF kasvaa, 
koska valittujen osuus pienenee. Perinnöllisen edistymisen kasvu saavutetaan tällöin su-
kusiitosasteen muutoksen kustannuksella. Voidaankin ajatella, että erittäin alhainen su-
kusiitosasteen muutos sukupolvea kohden viittaa hyvin alhaiseen valintaan ja sitä kautta 
hyödyntämättömään potentiaaliin populaatiossa. Toisaalta liian korkea sukusiitosasteen 
muutos sukupolvea kohden kertoo geneettisen vaihtelun katoamisesta ja vaarantaa näin 
perinnöllisen edistymisen tulevaisuudessa.   
 
On osoitettu, että valinnalla voidaan saada tuloksia useiden sukupolvien ajan jopa popu-
laatioissa, joiden tehollinen populaatiokoko on alle 100 (Hill 2000). Kuitenkin valinnan 
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tulos kasvaa populaatiokoon myötä. Mutaatioilla on vaikutusta valinnan tehokkuuteen. 
Tämä on kuitenkin toistaiseksi pystytty näyttämään toteen selkeästi vain populaatioissa, 
jotka ovat lähtöisin sukusiitetyistä linjoista. Hyödylliset geenit säilyvät ja fiksoituvat to-
dennäköisemmin, mikäli valintaa tehdään. Optimi saattaa tosin olla varsin heikko valinta 
johtuen vastakkain vaikuttavista valinnan intensiteetistä ja tehollisesta populaatiokoosta. 
Tänä päivänä onkin olemassa sovelluksia, joilla voidaan yrittää löytää optimia perinnöl-




Jalostukseen käytetty yksilö siirtää geenejään tuleville sukupolville tietyn osuuden 
(Woolliams ym. 2015). Tätä kutsutaan yksilön kontribuutioksi. Geneettiset kontribuutiot 
kertyvät sukupolvien kuluessa, kun esimerkiksi yhtä sonnia käytetään paljon jalostukseen 
ja edelleen sen jälkeläisiä käytetään paljon (Oldenbroek ja van der Waaij 2014). Näin 
yksilön perintötekijät leviävät populaatioon ja useiden sukupolvien jälkeen lähes kaikki 
populaation yksilöt ovat sukua tälle yhteiselle esi-isälle. Jos paritusta jatketaan suljetussa 
populaatiossa, joidenkin sukupolvien jälkeen paljon jalostukseen käytetyn yhteisen esi-
isän perintötekijöitä on lähes kaikissa yksilöissä sama osuus. Kontribuutioilla on suora 
yhteys populaation keskimääräiseen sukusiitosasteeseen. Esimerkiksi jalostusorganisaa-
tiot voivat asettaa sonnien käyttöön rajoituksia säädelläkseen yksilöiden kontribuutioita 
tulevaisuuden sukupolville ja siten säädelläkseen tulevan populaation keskimääräistä su-
kusiitosastetta. Yksittäisten yksilöiden suuret kontribuutiot lisäävät resessiivisten auto-
somaaleiden sairauksien yleistymisen ja ilmenemisen riskiä populaatiossa. 
 
Sittemmin on siirrytty tavoittelemaan optimikontribuutiota (Woolliams ym. 2015). Opti-
mikontribuutiomenetelmässä pyritään löytämään tehokkain tapa maksimoida perinnölli-
nen edistyminen rajoittamalla sukusiitosta sekä geneettisen vaihtelun häviämistä. Opti-
mikontribuutio edellyttää vanhempien jälkeläismäärien tasaamista (Hiemstra ym. 2010). 
Edelleen pitää rajoittaa sellaisten vanhempien jälkeläismääriä, jotka ovat läheistä sukua 
muuhun populaatioon. Samanaikaisesti vähäistä sukua olevia vanhempia suositaan, sillä 
näiden yksilöiden oletetaan kantavan muuhun populaatioon verrattuna ainutlaatuista 
vaihtelua. Optimikontribuutio ei ole tarkoitettu vain säilytysohjelmia varten. Pitkän täh-
täimen valintaohjelmat hyötyvät niin ikään siitä. Esimerkiksi EVA-sovellus pyrkii sa-
manaikaisesti maksimoimaan perinnöllisen edistymisen sekä rajoittamaan keskimääräistä 
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sukulaisuutta (Berg 2006). Tulos on kuitenkin hyvin riippuvainen sukutaulun ”syvyy-
destä” ja laadusta (Sorensen ym. 2008). Myös sukutaulun yli 25 vuotta vanhoilla eli 5‒7 
sukupolvea taaksepäin esiintyvillä tiedoilla on merkitystä lopputulokselle.  
 
Gandini ym. (2014) totesivat optimikontribuutioon perustuvan valinnan olevan tehokas 
hillitsemään sukusiitosta ja maksimoimaan perinnöllistä edistymistä mallintamalla nuor-
sonnien käyttöön perustuvaa pientä maatiaispopulaatiota. Samalla vuosittaisella sukusii-
tosasteella (0,3 %) optimikontribuutiovalinta tuotti suuremman perinnöllisen edistymisen 
kuin perinteinen valinta. Myös Weigel ja Lin (2002) totesivat optimikontribuutioon pe-
rustuvan valinnan hillitsevän nuorten keinosiemennyssonnien keskinäistä sukulaisuutta. 
Tavoiteltu sukusiitosasteen nousun rajoittaminen hidasti vähän perinnöllistä edistymistä. 
Tämän ei kuitenkaan pitäisi olla ongelma, ellei sukusiitokselle laiteta erittäin huomattavia 
rajoittimia. Weigelin ja Linin (2002) mukaan sukusiitoksen ja valinnan tasapainotus ei 
vaadi muutaman erisukuisen uroksen käyttämistä, vaan populaation uroksia ja naaraita 
tulisi käyttää useampia yksilöitä, joista kustakin otettaisiin tasaisempi määrä jälkeläisiä. 
Gandinin ym. (2014) tutkimus osoittaa, että myös pienessä muutaman sadan naaraan po-
pulaatiossa on mahdollista tehdä valintaa. Optimikontribuutioon perustuvasta valinnasta 
voisi olla hyötyjä useille populaatioille, mutta erityisesti pienille populaatioille, joissa on-
gelmana on sukusiitoksen nousu ja tehollisen populaatiokoon lasku. On tärkeää, että va-
lintaa pystytään tekemään myös pienissä populaatioissa, jotta ne pysyvät mahdollisena 
vaihtoehtona tuottajille.  
 
3 TUTKIMUKSEN TAVOITTEET 
 
Tämän tutkimuksen tavoitteena olivat 
 
1) selvittää länsisuomenkarjan populaation nykytila laskemalla tehollinen populaa-
tiokoko, sukusiitosasteen kehitys ja muutos sukupolvea kohden.  
 
2) tutkia vanhojen (1960–80-luvulla syntyneiden) sonnien käytön vaikutusta nyky-
populaatiossa: olisiko vanhojen sonnien käytöllä mahdollista laskea populaation 
keskimääräistä sukulaisuutta ja vaikuttaisiko tällainen käyttö perinnölliseen 




4 AINEISTO JA MENETELMÄT 
 
4.1 Aineiston kuvaus 
 
Faba Osk:lta saatiin aineistot sukulaisuustiedoista, sonnien ja lehmien jalostusarvoista 
sekä varastossa olevista länsisuomenkarjan sonnien siemenannoksista. Sukulaisuusai-
neisto koostui 253 944 eläimestä, joista nuorimmat olivat syntyneet vuonna 2014. Sie-





Kuva 1. Annossonnien lukumäärät vuosittain. Sonneja yhteensä 251 (marraskuu 2014). 
 
4.2 Aineiston rajaus 
 
Aineiston rajaamiseen käytettiin sovelluksia Microsoft Office Excel 2010 (Microsoft 
Corporation, Redmond, WA, USA), RStudio 0.98.1087 (© 2009‒2014 RStudio, Inc.) ja 










































































































































Käytännön syistä vanhojen sonnien käytön mallintamista varten sukulaisuusaineistosta 
rajattiin niin sanottu aktiivijoukko. Tästä olisi hyötyä, mikäli paritettavien eläinten jouk-
koa haluttaisi myöhemmässä vaiheessa muuttaa (esimerkiksi karsintarajojen lieventämi-
nen). Aktiivijoukkoon valittiin lehmät, joilla kokonaisjalostusarvo eli NTM (Nordic Total 
Merit) oli 0 tai suurempi (7299 eläintä). Lisäksi aktiivijoukkoon otettiin nuoret naaraat, 
jotka olivat syntyneet 2013‒2014, ja joilla ei ollut poistopäivää tai tuntemattomia van-
hempia (1600 eläintä). Aktiivijoukkoon valittiin myös sonnit, joilla oli annoksia tai NTM 
(455 sonnia). Tälle eläinjoukolle (9354 eläintä) poimittiin laajempi sukutaulu LSK:n 
koko sukutiedostosta RelaX2-sovelluksella. Aktiivijoukon sukulaisuusaineiston kooksi 
muodostui 17 010 eläintä. 
 
4.3 Populaatioparametrien laskenta 
 
RelaX2-sovellusta käytettiin laskemaan keskimääräiset sukusiitosasteet vuosittain, suku-
polvien väliset ajat, tehollinen populaatiokoko sekä sukulaisuuslaskelmia.  
 
Tehollinen populaatiokoko laskettiin niin koko populaatiolle kuin myös aktiivijoukolle. 
Estimoitu tehollinen populaatiokoko, 𝑁?̂?, perustuu kaavaan (esim. Falconer ja Mackay 
1996): 
 
          𝑁?̂? =
1
2∆𝐹̅̅̅̅
 ,  (2) 
          missä 
          ∆𝐹̅̅̅̅  = ∆𝐹𝑖-arvojen keskiarvo. 
 
∆𝐹𝑖 on yksilön i sukusiitosasteen muutos (Gutiérrez ym. 2009): 
          ∆𝐹𝑖 = 1 − (1 −  𝐹𝑖)
1/(𝑡𝑖−1) , (3) 
          missä 
          𝐹𝑖 = yksilön i sukusiitosaste 
          ti = yksilön i sukupolvet. 
 








2𝜎∆𝐹 , (4) 
          missä 
          𝜎∆𝐹 = ∆𝐹𝑖-arvojen keskihajonta. 
 
Keskimääräinen vuosittainen sukusiitosaste laskettiin sekä koko populaatiolle että aktii-
vijoukolle (RelaX2). Populaation keskimääräisen sukusiitosasteen kehitystä tarkasteltiin 
vuodesta 1950 vuoteen 2014.  
 
RelaX2:n keskimääräisiin sukusiitoslaskelmiin perustuen arvioitiin sukusiitosasteen 
muutos sukupolvea kohden eri ajanjaksoina ja eri poluissa (isä‒poika, isä‒tytär, emä‒
poika, emä‒tytär). Tätä varten käytettiin sukupolvien välistä aikaa, L, eli vanhemman 
keskimääräinen ikä sen jälkeläisten syntyessä. Sukupolvien väliset ajat eri ajanjaksoina 
ja eri poluissa laskettiin niin ikään RelaX2:lla.  
 
RelaX2-sovelluksella laskettiin annossonnien sukulaisuudet aktiivilehmien joukkoon 
sekä lisäksi valittuun nuorten naaraiden joukkoon. Annossonnit olivat 251 länsisuomen-
karjan keinosiemennyssonnia, joilla oli vielä annoksia varastossa. Aktiivilehmiksi valit-
tiin tuotosseurantatilojen länsisuomenkarjan lehmät, jotka olivat syntyneet vuonna 2004 
tai myöhemmin. Lehmät valittiin tuotosseurantaan kuuluvilta tiloilta, jotta eläimillä olisi 
kokonaisjalostusarvo (NTM). Näitä lehmiä oli yhteensä 4342. Nuoriin naaraisiin valittiin 
eläimet, jotka olivat syntyneet vuosina 2012‒2014 ja joilla ei ollut poistopäivää ja joiden 
molemmat vanhemmat tunnettiin. Näitä nuoria naaraita oli yhteensä 2244. Erityisen kiin-
nostuksen kohteena olivat sonnien sukulaisuudet nuoriin naaraisiin, sillä nuoret naaraat 
ovat tärkeässä asemassa muodostamassa tulevaisuuden populaatiota. Tietoa sukulaisuuk-
sista käytettiin hyväksi valittaessa paritettavia sonneja vanhojen sonnien käytön mallin-
nukseen. 
 
4.4 Vanhojen sonnien vaikutuksen arviointi 
 
Vanhojen sonnien mahdollisen käytön vaikutusta nykypopulaatioon arvioitiin sovelluk-
sen EVA 2.0 (Berg ym. 2006) avulla. Edellä kuvatulla tavalla koko populaatiosta oli ra-
jattu aktiivijoukko, jota käytettiin EVA-ajossa erilaisissa paritusskenaarioissa. Kokonais-
jalostusarvoa käytettiin perinnöllisen edistymisen muutoksen arviointia varten, sillä 
EVA-sovelluksessa on mahdollista käyttää vain yhtä jalostusarvon ennustetta. 
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4.4.1 Paritettavien eläinten valinta 
 
Sukulaisuuden perusteella annossonneista valittiin 38 sonnia, joiden sukulaisuus nuorten 
naaraiden joukkoon oli alle 11 % ja joiden kantakirjaluokka oli SSS (valio) ja jotka olivat 
syntyneet 1980-luvulla tai aikaisemmin. Sonneista valittiin vain ne, joilla oli keskimää-
räistä alhaisempi sukulaisuus nykypopulaatioon, jotta niiden kontribuutio nykyiseen su-
kupolveen olisi alhainen ja jotta niillä olisi jotakin suvultaan uutta annettavaa nykypopu-
laatiolle. Kantakirjaluokka SSS eli valio haluttiin karsintarajaksi, jotta olisi jonkinlainen 
tae vanhan sonnin laadusta. Syntymävuosi rajattiin 80-luvulle tai aiemmin, jotta sonnit 
todella olisivat vanhoja sonneja. Nämä 38 sonnia merkittiin paritettaviksi sonneiksi EVA-
ajoon (Liite 1). Lisäksi vanhojen sonnien rinnalle paritettaviksi sonneiksi valittiin uusim-
mat nuorsonnit. Näitä nuorsonneja oli yhteensä 11. Tavoitteena oli nähdä, missä suhteessa 
EVA käyttää vanhoja ja nuoria sonneja, kun sukulaistumisen nousua rajoitettiin voimak-
kaammin. 
 
Paritettaviksi lehmiksi valittiin 111 lehmää, joiden NTM oli +10 tai suurempi, utarera-
kenneindeksi 105 tai suurempi, tuotosindeksi 105 tai suurempi. Lisäksi valituilla lehmillä 
ei saanut olla poistopäivää ja niiden tuli olla syntyneitä vuonna 2005 tai myöhemmin. 
Koska paritusten tarkoitus oli simuloida uusiin nuorsonneihin johtavia parituksia, leh-
mien kriteerit asetettiin korkeiksi. Lehmien tuli siis olla sonninemätasoa ja siksi niiltä 
vaadittiin korkea NTM sekä hyvä utarerakenne ja tuotos.  
 
Paritettaville eläimille merkittiin kokonaisjalostusarvot. Kuitenkaan neljälle vanhalle 
sonnille (Rumpu, Pellervo, Sutki, Naku) ei ollut indeksiä saatavilla. Näille sonneille lai-
tettiin jalostusarvoksi -6, joka oli parituksiin valittujen 38 vanhan sonnin jalostusarvojen 
keskiarvo. Nuorsonneille merkittiin jalostusarvoiksi niiden odotusarvot. 
 
4.4.2 Syntymävuosien korjaus 
 
EVAa varten eläinten syntymävuodet tuli merkitä sukulaisuusaineistoon. Syntymävuo-
sien tuli olla loogisesti niin, ettei jälkeläisen syntymävuosi saanut olla ennen vanhemman 
syntymävuotta. Aineisto sisälsi jonkin verran virheellisiä syntymävuosia, mikä esti EVA-






EVA-ajoon tuli merkitä suoritettavien paritusten määrä. Paritusten kokonaismääräksi ase-
tettiin 30 paritusta, jotta paritusten määrä riittäisi kymmenen nuorsonnin tuottamiseksi. 
Noin kymmenen uuden nuorsonnin tuottamiseksi tarvitaan karkeasti 20‒30 paritusta, sillä 
puolet syntyvistä vasikoista on lehmävasikoita. Lisäksi osa parituksiin suunnitelluista 
sonninemistä ei koskaan tiinehdy, osa joudutaan poistamaan ja osa vasikoista kuolee en-
nen keinosiemennykseen tuloa. 
 
EVA-ajoon tuli myös merkitä yksittäisille paritettaviksi valituille eläimille maksimipari-
tusmäärät. Suurimmalla osalla sonneista oli siemenannoksia runsas määrä varastossa eikä 
yksittäisen sonnin annosten määrä ollut rajoittava tekijä. Paritettaville sonneille merkittiin 
maksimiparitusmääräksi 30 paritusta sonnia kohden ja lehmille yksi paritus lehmää koh-
den.  Näin EVA-simuloinnissa oli mahdollista käyttää vain yhtä ainoaa sonnia 30 pari-
tukseen tai jakaa 30 paritusta 30 eri sonnille. 
 
EVA-sovelluksessa voidaan säätää yksittäisessä ajossa, kuinka iso painokerroin laitetaan 
seuraavan sukupolven keskimääräisen sukulaisuuden rajoittamiseksi. Kymmenessä eri 
ajossa painokerrointa muutettiin arvosta -10 (enemmän painoarvoa jalostusarvolle, vä-
hemmän painoa sukulaisuuden rajoittamiselle) arvoon -100 (vähemmän painoarvoa ja-
lostusarvolle, enemmän painoa sukulaisuuden rajoittamiselle) 10 yksikön välein. Tästä 
nähtiin kuinka paljon EVA käytti nuorsonneja ja vanhoja sonneja suhteessa toisiinsa eri-
laisilla painokertoimilla, ja mikä oli seuraavan sukupolven keskimääräinen jalostusarvo 
sekä keskimääräinen sukulaisuus. Lisäksi nähtiin sukusiitosasteen muutos kyseisessä su-







5.1 Keskimääräinen sukusiitosaste  
 
Länsisuomenkarjan populaation keskimääräinen sukusiitosaste on noussut tasaisesti vuo-
desta 1970 alkaen (Kuva 2). Vuonna 1970 koko populaation keskimääräinen sukusiitos-
aste oli 0,20 %, vuonna 1980 1,07 %, vuonna 1990 2,40 % ja vuonna 2000 4,15 %. 
Vuonna 2014 populaation keskimääräinen sukusiitosaste oli 6,33 %. Aktiivijoukon kes-










































5.2 Tehollinen populaatiokoko ja ΔF sukupolvea kohden 
 
Koko populaation tehollinen populaatiokoko oli 103,39 (keskivirhe 26,21) ja aktiivijou-
kon tehollinen populaatiokoko 78,85 (keskivirhe 13,48).  Sukusiitosasteen muutos suku-
polvea kohden vuosina 1950‒2014 oli keskimäärin 0,58 %. Se kuitenkin vaihteli suuresti 
riippuen ajanjaksosta sekä käytetystä polusta (isä‒poika, isä‒tytär, emä‒poika, emä‒ty-
tär) (Taulukko 1). 
 
 
Taulukko 1. LSK:n sukusiitosasteen muutos (ΔF) sukupolvea kohden eri vuosikymme-




Sukusiitosasteiden muutosta sukupolvea kohden laskettaessa vuotuinen muutos kerrottiin 
sukupolven välisillä ajoilla, jotka vaihtelivat 3,95 vuodesta 9,57 vuoteen riippuen ajan-
jaksosta ja käytetystä polusta (Taulukko 2). 
 
 
Taulukko 2.  LSK:n sukupolvien väliset ajat (L) eri poluissa ja eri ajanjaksoina painotet-




ΔF (%) sukupolvea kohden
v.1950-1960 v.1960-1970 v.1970-1980 v.1980-1990 v.1990-2000 v.2000-2010 v.2010-2014
Isä-poika 0,117 % -0,025 % 0,735 % 1,206 % 1,705 % 0,693 % 1,290 %
Isä-tytär 0,107 % -0,019 % 0,548 % 0,875 % 1,632 % 0,773 % 1,448 %
Emä-poika 0,139 % -0,022 % 0,655 % 0,977 % 0,816 % 0,516 % 0,996 %
Emä-tytär 0,096 % -0,016 % 0,413 % 0,634 % 0,723 % 0,473 % 0,948 %
KA 0,115 % -0,021 % 0,588 % 0,923 % 1,219 % 0,614 % 1,171 %
Sukupolvien väliset ajat
v.1950-1960 v.1960-1970 v.1970-1980 v.1980-1990 v.1990-2000 v.2000-2010 v.2010-2014 v.1950-2014
Isä-jälkeläinen 5,97 7,18 6,67 6,26 9,10 6,48 6,00 6,92
Emä-jälkeläinen 6,07 6,06 5,12 4,57 3,95 3,98 4,05 4,72
Isä-poika 6,49 9,14 9,08 8,73 9,57 5,86 5,66 7,74
Isä-tytär 5,96 7,05 6,77 6,33 9,16 6,54 6,35 7,10
Emä-poika 7,74 8,12 8,10 7,07 4,58 4,37 4,37 7,06
Emä-tytär 5,36 5,90 5,10 4,59 4,06 4,00 4,16 4,68
KA 6,01 6,70 5,97 5,47 6,72 5,28 5,03 5,91
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5.3 Sonnien sukulaisuuslaskelmat 
 
251 annossonnille laskettiin sukulaisuudet nuoriin naaraisiin (syntyneet 2012‒2014, ei 
poistopäivää, molemmat vanhemmat tiedossa). Sukulaisuus vaihteli 0,22 prosentista 
18,55 prosenttiin (Taulukko 3). Nuorsonnien sukulaisuus nuoriin naaraisiin vaihteli 10,24 
prosentista 14,93 prosenttiin (Taulukko 4). 
 
 
Taulukko 3. Annossonnien sukulaisuudet nuoriin naaraisiin LSK-populaatiossa. 20 alhai-




Annossonnit - Alhaisin sukulaisuus Annossonnit - Korkein sukulaisuus
kknro Nimi Sukulaisuus (%) kknro Nimi Sukulaisuus (%)
13343 Ryhti 0,224 % 14272 Kummun Suomu 18,550 %
13683 Viinamäen Akvaviitti 0,332 % 13887 Rantakartanon Tölli 18,511 %
13684 Lehmonniemen Aromi 0,487 % 14381 Kummun Vasuri 18,078 %
13438 Sarkka 0,723 % 14380 Perälän Vipu 18,051 %
13403 Rumpu 0,735 % 13745 Niittymäen Jere 17,619 %
13474 Setä Samuli 0,867 % 14145 Peltolan Oire 16,887 %
13649 Palomäen Ymisti 0,946 % 14252 Pesosen Reete 16,816 %
13426 Seppä 0,995 % 14246 Tienvieren Palle 16,332 %
13751 Yläuurasjärven Jonne 1,006 % 14790 Välimäen Elämys 16,298 %
13643 Taipaleen Yni 1,019 % 14077 Pesosen Mikki 16,287 %
13716 Puroharjun Elu 1,036 % 13897 Rantakartanon Ujo 16,230 %
13187 Pellervo 1,216 % 13782 Seppälän Lölli 16,110 %
13709 Mehtälän Erkko 1,352 % 14487 Mäen Ärjy 15,934 %
13227 Puli 1,367 % 15051 Kummun Ilta-Ilmari 15,924 %
13737 Seppälän Iro 1,460 % 13980 Mäen Ennätys 15,838 %
13436 Sapliini 1,574 % 14329 Peltolan Urakka 15,765 %
13733 Pakolan Isku 1,669 % 14136 Hirsimaan Nyrkki 15,756 %
13627 Ville-Veikko 1,804 % 14158 Sipilän Pinssi 15,595 %
13740 Syrjälän Iiso 2,114 % 14006 Mäen Ikituuri 15,456 %
13221 Patukka 2,164 % 13694 Uutelan Apuri 15,385 %
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Länsisuomenkarjan sonnien ja lehmien kymmenen suurinta geneettistä kontribuutiota ny-
kypäivän populaatioon vaihtelivat seitsemästä prosentista viiteentoista prosenttiin (Tau-
lukko 5). Yksi lehmä ja kaksi sonnia olivat syntyneet 1950-luvulla. Lopuista sonneista 
kaksi oli syntynyt 1960-luvulla, kaksi 70- ja 80 -lukujen taitteessa ja kolme 2000-luvulla. 
 
 





kknro Nimi Sukulaisuus (%)
15278 Henttulan Kalle 10,24 %
15290 Henttulan Kaaleppi 11,60 %
15468 Uusikukkulan Letkee 12,60 %
15404 Kivisillan Lyly 12,74 %
15467 Ahlmanin Loru 12,80 %
15334 Kurkelan Kumpu 13,48 %
15389 Hulikan Linnunrata 13,60 %
15387 Mäki-Sipilän Launo 13,62 %
15333 Peltolan Kohtalo 13,75 %
15280 Kuuselan Kreivi ET 14,28 %
15481 Bisan Lippis 14,93 %
Geneettiset kontribuutiot nykypopulaatioon
kknro sukupuoli nimi isä emänisä syntynyt gen. kontribuutio
SSS 13088 sonni Opari Upari SSS 9301 Raineri S 8321 1966 15,00 %
SSS 8612 sonni Tahto 1956 12,57 %
SSS 14369 sonni Pennalan Vekkuli Turpeisen Ropsi SSS 14251 Peltolan Nootti SSS 14137 2006 9,81 %
SSS 13745 sonni Niittymäen Jere Opari SSS 13088 Pisto SSS 13195 1978 9,70 %
SSS 13782 sonni Seppälän Lölli Ahtialan Ölli SSS 13660 Rynnistys SSS 13322 1980 9,52 %
SSS 14361 sonni Rajakallion Vesseli Riikolan Sihinä SSS 14264 Rajakallion Kaleva SSS 14062 2006 7,84 %
SSS 9301 sonni Upari Pulmuri SSS 2550 Timantti S 11063 1957 7,74 %
SSS 13322 sonni Rynnistys Tahto SSS 8612 Reilu SSS 3447 1968 7,64 %
50-0207792 SSSlehmä Hauska Raineri S 8321 1959 7,50 %
SSS 14264 sonni Riikolan Sihinä Kurin Ylväs SSS 13679 Niittymäen Jere SSS 13745 2003 6,98 %
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5.4 Vanhojen sonnien käytön vaikutukset 
 
Keskimääräinen jalostusarvo (NTM) sekä keskimääräinen sukulaisuus laskivat, kun van-
hojen sonnien osuus kasvoi ja nuorten sonnien osuus laski. Lisäksi havaittiin odotetusti, 
että sukupolvien välinen aika kasvoi. Niin ikään sukusiitosasteen nousu hidastui ja kes-
kimääräinen sukusiitos laski, kun vanhoja sonneja otettiin mukaan parituksiin.  
 
Suurimpaan perinnölliseen edistymiseen päästiin, kun sukulaisuuden nousua ei rajoitettu 
(Kuva 3). Tällöin seuraavan sukupolven keskimääräinen jalostusarvo oli 21,7, keskimää-
räinen sukulaisuus 13,4 % ja sukusiitosasteen muutos 0,55 %. Kun keskimääräisen suku-
laisuuden nousua rajoitettiin hyvin voimakkaasti, jolloin kaikki parituksissa käytettävät 
sonnit olivat vanhoja sonneja, keskimääräinen jalostusarvo laski arvoon 9,4 ja keskimää-
räinen sukulaisuus 10,5 %:iin. Sukusiitosasteen muutos oli noin -1,0 %. Kun sukulaisuu-
den painotus oli keskimääräinen ja vanhoja ja nuoria sonneja käytettiin suunnilleen saman 
verran, niin keskimääräiseksi jalostusarvoksi saatiin 16,8, keskimääräiseksi sukulaisuu-
deksi 11,7 % ja sukusiitosasteen muutokseksi -0,33 %. Kuvassa 3 on esitetty EVA-ajojen 
tulokset, joissa näkyy syntyvän sukupolven ennustettu keskimääräinen jalostusarvo ja yk-
silöiden välinen keskimääräinen sukulaisuus. 
 
Kun sukulaisuuden rajoitus oli alhainen (arvo -10) EVA-sovellus käytti 30 paritukseen 
vain kolmea nuorsonnia (Kuva 3). Vasta kun sukulaisuuden rajoitus nousi arvoon -40, 
EVA käytti yhtä vanhaa sonnia ja kuutta nuorsonnia, jakaen 30 parituksesta kolme van-
halle sonnille. Kun sukulaisuuden rajoitusta kiristettiin hieman (arvoon -50), EVA käytti 
parituksiin kuutta vanhaa sonnia ja viittä nuorta sonnia jakaen parituksista 13 vanhoille 
sonneille ja 17 nuorsonneille. Kun sukulaisuuden rajoitusta kiristettiin entisestään (ar-
voon -60), parituksissa käytettiin enää kahta nuorsonnia vanhojen sonnien luvun pysyessä 
kuudessa. Tällöin paritukset jaettiin 23 paritusta vanhoille sonneille ja seitsemän nuor-
sonneille. EVA suosi parituksissa viittä vanhaa sonnia (Taulukko 6). Eniten parituksissa 
käytetty vanha sonni oli Mattilan Yrsky (i. Naku ei. Jyrsky), jonka sukulaisuus nuoriin 








Kuva 3. EVA-ajot. Keskimääräisen kokonaisjalostusarvon ja keskimääräisen sukulaisuu-
den vaihtelu sekä nuorten ja vanhojen sonnien jakaumat. 
 
 







































































































Nuorsonnit (yksilöiden lkm) Vanhat sonnit (yksilöiden lkm) Nuorsonnit (paritusten osuus)
Vanhat sonnit (paritusten osuus) Keskimääräinen jalostusarvo (NTM) Keskimääräinen sukulaisuus
TOP5 Vanhat sonnit EVA-ajon mukaan
kknro Nimi Isä Emänisä SyntymävuosiSukulaisuus (%)NTM
1. SSS 13674 Mattilan Yrsky Naku SSS 12975 Jyrsky SSS 11522 1973 5,462 % 4
2. SSS 13545 Tokka Erka SSS 10400 Kallu SSS 10564 1970 6,019 % 3
3. SSS 13403 Rumpu Kallu SSS 10564 Turkimo SSS 7630 1968 0,735 % -6
4. SSS 13683 Viinamäen AkvaviittiOptimisti SSS 12842 1974 0,332 % -7
5. SSS 13667 Eerolan Ärä Naku SSS 12975 Ara SSS 8837 1973 2,630 % -3
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6 TULOSTEN TARKASTELU 
 
6.1 Keskimääräinen sukusiitosaste  
 
Populaation keskimääräinen sukusiitosaste on noussut suhteellisen nopeaa tahtia 1970-
luvulta alkaen. Lehmien lukumäärän jyrkkä lasku etenkin 1960-luvulla alkaneen risteyt-
tämisen seurauksena heijastuu selkeään sukusiitosasteen nousuun 1970-luvun tietämillä. 
Käytännössä keskimääräisen sukusiitosasteen nousu on vaikeuttanut sonnien valintaa 
keinosiemennyksen käyttöön (Katarina Hägg, Viking Genetics, sähköpostiviesti kirjoit-
tajalle 28.4.2015). Useimmiten tarjolla olevien sonnien sukulaisuusaste populaatioon on 
yli 12 %. Tällöin syntyvän jälkeläisen sukusiitosaste on keskimäärin noin 6 %, mikä on 
myös populaation keskimääräinen sukusiitosaste. 
 
Myös muilla nautapopulaatioilla keskimääräiset sukusiitosasteet ovat kasvaneet (Kuva 
4). Esimerkiksi vuosina 1980‒2004 kanadalaisen ayrshiren keskimääräinen sukusiitos-
aste oli 3,99 %, holsteinin 3,20 % ja jerseyn 3,60 % (Sewalem ym. 2006). Keskimääräinen 
sukusiitosaste nousi kaikilla kolmella rodulla tarkasteltuna ajanjaksona. Viimeisenä tar-
kasteluvuonna eli vuonna 2004 se oli kaikkein korkein ollen 6,04 % ayrshirella, 5,04 % 
holsteinilla ja 5,00 % jerseyllä. Niin ikään tanskalaisen holsteinin ja jerseyn keskimääräi-
set sukusiitosasteet ovat nousseet 1980‒2000-luvuilla (Sorensen ym. 2005). 
 
Fuerst-Waltl ja Fuerst’in (2012) tutkimassa itävaltalaisessa brown swiss -populaatiossa 
keskimääräinen sukusiitosaste nousi tasaisesti vuodesta 1990 aina hieman 2000-luvun 
puolivälin jälkeen, josta eteenpäin keskimääräisen sukusiitosasteen kehitys oli jopa las-
kevan suuntainen vuoteen 2010 (Kuva 4). LSK:n keskimääräisen sukusiitosasteen ku-
vaaja on ollut melko samankaltainen kuin brown swissillä. Niin ikään LSK:n kuvaajassa 
havaitaan 2000-luvun puolen välin tienoilla pientä tasoittumista, joskin aikaisemmin kuin 
brown swissillä. Myös kanadalaisessa holsteinpopulaatiossa havaitaan sukusiitosasteen 
nousun hidastumista 2000-luvulla (Stachowicz ym. 2011). 2000-luvun jossain populaati-
oissa näkyvät hetkelliset taantumat sukusiitosasteen nousussa, kertovat todennäköisesti 
1990‒2000-luvuilla jalostajien havahtumisesta nousseisiin sukusiitosasteisiin ja yrityk-
sestä hidastaa sukusiitosasteen nousua populaatioissa. Tanskan punaisen rodun keskimää-
räisen sukusiitosasteen kuvaaja on muista roduista poikkeava (Kuva 4). Tanskan punaisen 
rodun keskimääräisen sukusiitosasteen kehitys on ollut maltillista ja tässä populaatiossa 
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keskimääräinen sukusiitosaste on jopa laskenut vuosina 1998‒2001 johtuen muun muassa 





Kuva 4. Keskimääräiset sukusiitosasteet nautapopulaatioissa eri tutkimuksissa. 
 
Molekyyligeneettisten menetelmien yleistyttyä myös keskimääräisiä sukusiitosasteita on 
arvioitu eläinten genomitiedon avulla. Pohjoisamerikkalaisen wagyukarjapopulaation 
keskimääräiset sukusiitosasteet selvitettiin sukutauluanalyysin lisäksi 47 yksilön geno-
tyypityksestä (Scraggs ym. 2014). Genomisten sukusiitosasteiden (populaation keski-
määräinen genominen sukusiitosaste 9,08 %) todettiin olevan korkeampia kuin sukutau-
luanalyysilaskelmiin perustuvien sukusiitosasteiden (populaation keskimääräinen suku-
tauluanalyysin sukusiitosaste 4,8 %). Tämä viittaa siihen, että sukutauluanalyysillä las-
kettu sukusiitosaste saattaa aliarvioida todellisen sukusiitosasteen, kun perustajapopulaa-
tion eläinten sukusiitosasteeksi on oletettu 0 % tai johtuen sukutauluvirheistä ja epätäy-
dellisestä sukuaineistosta. Decker ym. (2012) päätyivät samansuuntaiseen päätelmään 
kuin Scraggs ym. (2014). He tarkastelivat pohjoisamerikkalaisen anguspopulaation ai-









1950 1960 1970 1980 1990 2000 2010
Keskimääräiset sukusiitosasteet eri tutkimuksissa
LSK AY (Sewalem ym. 2006) HOL (Sewalem ym. 2006)
JE (Sewalem ym. 2006) HOL Iran sonnit (Rokouei ym.2010) HOL Iran naaraat (Rokouei ym.2010)
HOL UK (Kearney ym. 2004) HOL (Stachowicz ym. 2011) JE (Stachowicz ym. 2011)
HOL Saksa (Hinrichs & Thaller 2011) HOL Ranska (Dezetter ym. 2015) HOL Tanska (Sorensen ym. 2005)
JE Tanska (Sorensen ym. 2005) Punainen Tanska(Sorensen ym. 2005) BS Itävalta (Fuerst-Waltl & Fuerst 2012)
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sukusiitosasteet olivat alhaisemmat kuin genomiset sukusiitosasteet. Todennäköisesti 
syynä ovat niin ikään sukutauluanalyysissä perustajasukupolven eläinten oletus ei-suku-
siitetyiksi, sukutauluaineiston virheet sekä puutteet. 
 
Verrattuna tämän tutkimuksen LSK-aineistoon esimerkiksi Scraggs’in ym. (2014) tutki-
muksessa tarkasteltu ajanjakso oli huomattavasti lyhyempi: waguykarjalla sukusiitosaste 
laskettiin 17 vuoden aikana rekisteröidyiltä eläimiltä kun taas länsisuomenkarjalla suku-
siitoslaskelmiin käytettiin tietoja yli 60 vuoden aikana syntyneiltä eläimiltä. Eri populaa-
tioiden keskimääräiset sukusiitosasteet eivät siis ole suoraan vertailukelpoisia keskenään, 
sillä sukusiitosasteeseen vaikuttaa se, milloin sukutietojen kerääminen on aloitettu. Joka 
tapauksessa useissa nautapopulaatioissa havaittu sukusiitosasteen kasvu voi johtaa suku-
siitosdepressioon. Sewalem ym. (2006) havaitsivat, että kaikilla kolmella rodulla, ayr-
shirellä, holsteinilla ja jerseyllä, oli kasvanut riski poistoon, mitä korkeampi eläimen su-
kusiitosaste oli. Erityisen suuri riski poistoon havaittiin, kun eläimen sukusiitosaste ylitti 
12,5 %. Rokouei ym. (2010) havaitsivat niin ikään, että eläimillä, joiden sukusiitosaste 
oli korkea, oli suurempi riski tulla poistetuiksi. Lisäksi havaittiin sukusiitosasteen nega-
tiivinen yhteys useisiin tuotantoeläimille tärkeisiin ominaisuuksiin. Esimerkiksi yhden 
prosentin kasvu sukusiitosasteessa aiheutti keskimäärin 18,72 maito-kg:n aleneman en-
simmäisellä tuotoskaudella, 16,19 kg:n aleneman toisella kaudella ja 27,38 kg:n ale-
neman kolmannella kaudella. Niin ikään rasva- ja valkuaistuotos alenivat eläimen suku-
siitosasteen kasvaessa. Soluluvun ja sukusiitoksen välillä ei havaittu tilastollisesti merkit-
sevää yhteyttä (paitsi kolmannella tuotoskaudella), joskin korkeamman sukusiitosasteen 
eläimillä oli taipumusta suurempaan solulukuun.  
 
Sukusiitoksella saattaa olla vaikutusta myös lisääntymisominaisuuksiin. Poikimaväli kas-
voi kolmannessa poikimisessa 0,53 vuorokautta sukusiitosasteen kasvaessa yhden pro-
senttiyksikön (Rokouei ym. 2010). Niin ikään hiehon poikimaikä kasvoi 0,45 vuorokautta 
sukusiitosasteen kasvaessa yhden prosenttiyksikön. Sukusiitetyillä hiehoilla ja lehmillä 
havaittiin myös suurempi riski vaikeisiin poikimisiin. Toisenlaisiakin tuloksia esiintyy. 
Hinrichs ja Thaller (2011) havaitsivat, että emän sukusiitosasteella ei ollut vaikutusta poi-
kimisvaikeuteen, luomiseen tai vasikan syntymäpainoon. Syntyvän vasikan sukusiitos-
asteella ei niin ikään ollut vaikutusta sen syntymäpainoon tai emän poikimiseen. Kuiten-
kin tilastollisesti merkitsevä vaikutus havaittiin luomisessa: Mikäli vasikan sukusiitosaste 
nousi yhden prosenttiyksikön, niin riski vasikan syntymiselle kuolleena nousi 0,22 %. On 
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myös havaittu, että sukusiitosasteella on merkitystä eläimen selviämiselle kahden vuoro-
kauden ikäisestä vasikasta aina ensimmäiseen poikimiseen saakka (Fuerst-Waltl ja Fuerst 
2012). Tänä aikana hiehoilla, joiden sukusiitosaste oli 10 %, oli 4,9% korkeampi kuollei-
suus kuin hiehoilla, joiden sukusiitosaste oli 0 %. Nämä tulokset ovat samassa linjassa 
Sewalemin ym. (2006) ja Rokouein ym. (2010) tutkimusten kanssa, joissa todettiin suku-
siitoksen kasvattavan todennäköisyyttä, että lehmä poistetaan aikaisemmin. 
 
Ranskalaisella holsteinilla todettiin sukusiitosdepression aiheuttavan tuotoksen heikke-
nemistä, korkeampaa solulukua ja hieman heikompaa hedelmällisyyttä (Dezetter ym. 
2015). Niin ikään irlantilaisessa holsteinpopulaatiossa todettiin sukusiitoksella olevan 
haitallinen vaikutus maitotuotokseen, utareterveyteen, poikimaominaisuuksiin, hedel-
mällisyyteen sekä tuotantoikään (Parland ym. 2007). Tanskalaisella holsteinlehmillä oli 
korkempi soluluku sekä korkeampi riski utaretulehduksille jos lehmän sukusiitosaste oli 
5 % verrattuna ryhmään, jossa sukusiitosaste oli 2 % (Sorensen ym. 2006). Yhdysvalta-
laistutkimuksessa holsteinensikoilla havaittiin sukusiitoksen negatiivinen vaikutus sekä 
eläinten maitotuotokseen että elinikään (Thompson ym. 2000). Etenkin vaikutus elin-
ikään oli merkittävä taloudellisesta näkökulmasta, sillä ennenaikaisten poistojen katsot-
tiin tulevan erittäin kalliiksi. Myös toisessa yhdysvaltalaisessa holsteinpopulaatiossa su-
kusiitoksen kasvu heijastui negatiivisesti tuotokseen ja lisääntymisominaisuuksiin (Bjel-
land ym. 2013). Kuitenkaan alkion elinvoimaan sukusiitosasteella ei ollut merkittävää 
vaikutusta (Bjelland ym. 2015). 
 
Keskimääräisen sukusiitosasteen nousu on tyypillistä kaikille nautapopulaatioille johtuen 
muun muassa pienestä populaatiokoosta tai valinnasta. LSK:n keskimääräisen sukusiitos-
asteen muutos ei siis ole poikkeuksellista, vaan sitä nähdään myös muissa populaatioissa 
(Kuva 4). Sukusiitoksesta ilmeneviä haittoja on tavattu lähes kaikissa näissä populaati-
oissa huolimatta siitä, onko niiden keskimääräinen sukusiitosaste korkeampi tai alhai-
sempi kuin LSK:n keskimääräinen sukusiitosaste. Voidaan siis olettaa, että LSK-popu-
laatioonkin kohdistuu samankaltaisia sukusiitosdepression vaikutuksia. Korkea keski-
määräinen sukusiitosaste saattaa altistaa populaation muun muassa maitotuotoksen las-
kulle, lisääntymisominaisuuksien kuten hedelmällisyyden ja poikimaominaisuuksien 
heikkenemiselle, lisätä ennen aikaisen poiston riskiä sekä mahdollisesti myös heikentää 
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utareterveyttä. Lisäksi on riski, että sukutauluanalyysiin perustuva laskenta aliarvioi po-
pulaation keskimääräisen sukusiitosasteen, jolloin populaation todellinen keskimääräinen 
sukusiitosaste on jopa oletettua korkeampi.  
 
6.2 Tehollinen populaatiokoko ja sukusiitosasteen muutos sukupolvea kohden 
 
Lyhyellä aikajänteellä tarkasteltuna länsisuomenkarjan populaatio vaikuttaisi olevan suh-
teellisen hyvässä tilanteessa, sillä tehollisen populaatiokoon laskelmat sijoittuvat edellä 
kuvattujen viitearvojen 50‒100 tuntumaan. Kuitenkin keskimääräinen sukusiitosaste 
nousee koko ajan. Havaittu sukusiitosasteen muutos (0,58 %) sukupolvea kohden vuosina 
1950‒2014 on suositusten rajoissa (ΔF korkeintaan 0,5‒1 %). Kuitenkin suurta vaihtelua 
esiintyy vuosikymmenten välillä (Taulukko 1). 1960-luvulla sukusiitosasteen muutos su-
kupolvea kohden oli jopa negatiivinen, mikä tarkoittaa, että uutta vaihtelua saavutettiin 
enemmän kuin olemassa olevasta vaihtelusta menetettiin. Ottamatta huomioon 2000-lu-
vun varsin alhaista sukusiitosasteen muutosta (ΔF=0,61 %), sukusiitosasteen muutok-
sessa vaikuttaisi olevan nouseva trendi viimeisinä vuosikymmeninä. Itse asiassa 1990-
luvulla ja 2010-luvulla sukusiitosasteen muutos sukupolvea kohden vaikuttaisi ylittävän 
suositellun yhden prosentin rajan ollen noin 1,2 %. Sukusiitosasteen kasvu antaa viitteitä 
siitä, että populaation monimuotoisuus saattaa olla uhattuna tulevaisuudessa. 
 
Vuosina 1950‒2014 syntyneiden eläinten aineistosta laskien LSK:n sukupolvien välinen 
aika on ollut keskimäärin noin kuusi vuotta. Sukupolvien välisen ajan pituus on vaihdellut 
eri vuosikymmeninä (Taulukko 2). Esimerkiksi 1960-luvulla sekä 1990-luvulla sukupol-
vien väliset ajat olivat keskimääräistä korkeampia, mikä saattaa kertoa vanhojen sonnien 
käytöstä tai jälkeläisarvosteltujen sonnien suuremmasta käytöstä suhteessa nuorsonnei-
hin. Viime vuosina LSK:n sukupolvien välinen aika on ollut varsin lyhyt (noin viisi 
vuotta), mikä johtunee nuorsonnien runsaasta käytöstä. Sukupolvien väliset ajat ovat 
myös eronneet eri poluissa. Esimerkiksi isän‒jälkeläisen välinen L on ollut suurempi kuin 
emän‒jälkeläisen välinen L pois lukien 1950-luku. 1950‒70-luvuilla emän ja jälkeläisen 
välinen sukupolvien välinen aika oli melko korkea verrattuna pariin viimeiseen vuosi-
kymmeneen. Tämä saattaa kertoa sekä 1950‒70-lukujen kestävistä lehmistä että viime 
vuosikymmeninä vähentyneistä poikimakerroista. Isä‒poika-polussa havaittiin korkein L 




Länsisuomenkarjalle saatu tehollinen populaatiokoko 103,39 on verrattain hyvä suhteessa 
muihin pieniin populaatioihin. Santana ym. (2011) saivat brasilialaisen kesyn vesipuhve-
lipopulaation teholliseksi populaatiokooksi 40,10 (SE=1,27). Tutkimuksessa löytyi viit-
teitä geneettisiin pullonkauloihin ja epätasaiseen kontribuutioon, mitkä vähentävät ge-
neettistä monimuotoisuutta. Pohjoisamerikkalaisen wagyukarjan tehollinen populaa-
tiokoko oli vuosina 1994‒2011 rekisteröidyillä eläimillä 17,0 (SE=3,19) (Scraggs ym. 
2014).  
 
95 (nguni), 87 (drakensberger), 77 (bonsmara) ja 41 (afrikaner) olivat neljän eteläafrik-
kalaisen sanga-rodun teholliset populaatiokoot käytettäessä genomista analyysiä (Makina 
ym. 2015). Kaikkien neljän rodun tehollinen populaatioko oli laskenut sukupolvien kulu-
essa. Suurin tehollisen populaatiokoon lasku havaittiin noin 500 vuoden aikana (noin 100 
sukupolvea) kaikilla, mikä johtunee rotujen muodostuksessa tapahtuneesta merkittävästä 
pullonkaulasta, kun populaatiot eriytyivät alapopulaatioihin eli rotuihin. Kolmella etelä-
afrikkalaisella rodulla (nguni, drakensberger ja bonsmara) havaittiin joka sukupolvessa 
korkeampi tehollinen populaatiokoko kuin neljännellä rodulla (afrikaner), mikä on seu-
rausta todennäköisesti sekä kolmen rodun keskinäisestä sekoittumisesta että neljännen 
rodun historiassa tapahtuneesta pullonkaulasta. Vertailuroduilla holsteinilla ja anguksella 
havaittu matalampi tehollinen populaatiokoko verrattuna kolmeen eteläafrikkalaaiseen 
rotuun, on mahdollisesti seurausta näissä roduissa tapahtuneesta laajasta keinosiemen-
nyksen käyttämisestä ja harvojen valiosonnien käytöstä vuoden 1970 jälkeen.  
 
Myös suurempia arvioita tehollisesta populaatiokoosta esiintyy. Korealaisen hanwoo-
karjan teholliseksi populaatiokooksi saatiin SNP-tutkimuksessa noin 300 (Li ja Kim 
2015). Hanwoon tehollinen populaatiokoko oli laskenut asteittain sukupolvi toisensa jäl-
keen. Sukupolvien 25‒50 sekä 10‒25 kohdalla havaittiin poikkeavan jyrkkä tehollisen 
populaatiokoon lasku. Ensimmäinen selittynee rodun muodostuksella ja jälkimmäinen 
nykyaikaisella jalostusohjelmalla, johon kuuluu muun muassa keinosiemennyksen alka-
minen. 
 
Genomisen aineiston pohjalta herefordin teholliseksi populaatiokooksi saatiin 153 ja bra-
fordin (herefordin ja zebun risteytyksiä) 220 Brasiliassa (Biegelmeyer ym. 2016). Vii-
meisen 50 sukupolven aikana herefordin ja brafordin teholliset populaatiokoot olivat las-
keneet tasaisesti kuten muillakin nautaroduilla johtuen muun muassa keinosiemennyksen 
käyttöönotosta ja käytettyjen sonnien pienemmästä lukumäärästä. Noin 30 sukupolvea 
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sitten brafordin ja herefordin teholliset populaatiokoot olivat hyvin lähellä toisiaan, bra-
fordilla 315 ja herefordilla 309. Tutkimuksessa havaittiin, että brafordin tehollinen popu-
laatiokoko oli parina viime sukupolvena kasvanut voimakkaasti, kun taas herefordin te-
hollinen populaatiokoko oli alkanut laskea neljä sukupolvea sitten. Brasilialaiset brafordit 
polveutuvat nelore-rodun zebuista. Viime vuosina brasilialaisten brafordien monimuotoi-
suutta on yritetty lisätä risteyttämällä rotuun brahman-rodun zebuja, mikä näyttää kasvat-
taneen tehollista populaatiokokoa. Vastaavasti brasilialaisten herefordien tehollisen po-
pulaatiokoon lasku näyttää olevan yhteydessä viime aikojen sonnivalintoihin, joissa on 
käytetty vain pientä määrää puhdasrotuisia herefordsonneja. Sonnivalinnoilla näyttää ole-
van merkittävä vaikutus teholliseen populaatiokokoon jo muutamassa sukupolvessa. Bra-
silialaisten tutkimus osoittaa, että vaikka kahden rodun lähtötilanne olisi samankaltainen, 
niin erilaisilla jalostusvalinnoilla voidaan vaikuttaa suhteellisen nopeasti populaation ti-
lanteeseen.  
 
Kaupallisten valtarotujen teholliset populaatiokoot voivat olla yllättävän pieniä, vaikka 
rotu itsessään olisi maailmanlaajuisesti hyvin yleinen. Holsteinpopulaatioista on saatu 
erilaisia tuloksia tutkimuksista riippuen. Kanadalaisen holsteinpopulaation tehollinen po-
pulaatiokoko oli 114 vuosina 2000‒2007 (Stachowicz ym. 2011). Kanadalaisen holstei-
nin tehollinen populaatiokoko oli vaihdellut suuresti ollen 1970-luvulla 63, 1980-luvulla 
97, ja 1990-luvulla 33. Rodríguez-Ramilo ym. (2015) saivat espanjalaisen holsteinpopu-
laation teholliseksi populaatiokooksi 66‒79 käyttäen sekä genomista että sukutauluana-
lyysiä.  
 
Kanadalaisen jerseyn tehollinen populaatiokoko oli 54 ja sen ennustettiin laskevan enti-
sestään johtuen kasvavasta sukulaisuudesta sekä sukusiitoksesta (Stachowicz ym. 2011). 
1970-luvulla kanadalaisen jerseyn tehollinen populaatiokoko oli ollut 64, 1980-luvulla 
153 ja 1990-luvulla 70. 
 
Tanskalaisen holsteinin tehollinen populaatiokoko oli 49, jerseyn 53 ja punaisen rodun 
47 (Sorensen ym. 2005). Tulevaisuudessa holsteinin ja jerseyn tehollisten populaatiokoi-
den ennustettiin laskevan, kun taas tanskalaisen punaisen tehollisen populaatiokoon en-
nustettiin jopa nousevan hieman. Tanskan punainen kärsi sukusiitosdepressiosta 1970-
luvulla, jonka seurauksena rotua risteytettiin Yhdysvalloista tuotuun brown swissiin sekä 
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punaiseen holsteiniin. 1990-luvulla rotuun tuotiin Ruotsin punavalkoista rotua. Risteyttä-
minen oli vaikuttanut suotuisasti rodun keskimääräisen sukusiitosasteen kehitykseen sekä 
teholliseen populaatiokokoon.  
 
Huolimatta siitä, että LSK-populaatio on yksilömäärällisesti pieni, sen tehollinen popu-
laatiokoko on jopa suurempi kuin monilla kaupallisilla roduilla, joissa on tehty ankaraa 
jalostusvalintaa. Risteytykset ovat vaikuttaneet pienten populaatioiden teholliseen popu-
laatiokokoon positiivisesti. LSK:n tila näyttäisi olevan sen verran hyvä, ettei tarvetta ris-
teytykseen ole, vaan Ne:n ja ΔF:n hallinnassa voidaan käyttää optimikontribuutiomene-
telmää ja säilöttyä geneettistä materiaalia (vanhat erisukuiset sonnit). 
 
Länsisuomenkarjan tapauksessa laskettiin tehollinen populaatiokoko hyvin suurelle aika-
välille. Sen sijaan, että olisi laskettu tehollinen populaatiokoko vuosina 1950‒2014 syn-
tyneille eläimille, olisi tehollista populaatiokokoa voinut tarkastella myös eri vuosikym-
meninä, kuten sukusiitosasteen muutosta sukupolvea kohden tarkasteltiin. Sukusiitos-
asteen muutosta sukupolvea kohden tarkasteltaessa havaittiin, että pitkälle aikavälille 
(vuosina 1950‒2014 syntyneille eläimille) laskettu ΔF oli suositusten rajoissa, mutta 
viime vuosikymmeninä se oli kasvanut ajoittain yli suositusten. Matemaattisen yhteyden 
takia tilanne on sama tehollisessa populaatiokoossa.  
 
Waguykarjalla sukusiitosaste oli noussut 0,03 % vuodessa vuosien 1994‒2011 aikana 
(Scraggs ym. 2014). Sukupolvien välinen aika oli keskimäärin 5,14 vuotta tarkasteltuna 
ajanjaksona. Waguykarjalle, jolla oli todettu erityisen pieni tehollinen populaatiokoko 
(Ne=17,0), suositeltiin erisukuisten sonnien mahdollisimman laajaa käyttöä sekä popu-
laation risteyttämistä toisiin rotuihin sukusiitoksen haitallisten vaikutusten minimoi-
miseksi sekä geneettisen monimuotoisuuden lisäämiseksi (Scraggs ym. 2014). 
 
Kanadalaisella holsteinpopulaatiolla keskimääräinen sukusiitosasteen muutos oli 1950‒
60 -luvuilla vielä 0 % vuotta kohden tai jopa lievästi negatiivinen (Stachowicz ym. 2011). 
1970‒80-luvuilla sukusiitosasteen muutos vuotta kohden oli keskimäärin 0,10 %, kun 
taas 1990-luvulla se oli 0,27 % ja vuosina 2000‒2007 0,08 %. Kanadalaisen jerseyn su-
kusiitosasteen muutos vuosina 1950‒2007 oli keskimäärin 0,10 % vuotta kohden. Suku-
polvea kohden keskimääräinen sukusiitosasteen muutos oli kanadalaisella holsteinilla 
0,79 % 1970-luvulla, 0,52 % 1980-luvulla, 1,52 % 1990-luvulla ja 0,44 % vuosina 2000‒
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2007 (Stachowicz ym. 2011). Kanadalaisella jerseyllä sukusiitosasteen muutokset suku-
polvea kohden vastaavina ajanjaksoina olivat 0,79, 0,33, 0,71 ja 0,93 %. 
 
Tanskalaisella holsteinilla sukusiitosasteen muutos oli sukupolvea kohden 0,74 % vuo-
sina 1983‒1992 ja 1,03 % 1993‒2003, jerseyllä 0,57 % 1977‒1991 ja 0,94 % 1993‒2003 
sekä punaisella rodulla 0,32 % 1977‒1998 ja 1,07 % 2001‒2003 (Sorensen ym. 2005). 
Kaikkien kolmen populaation kohdalla todettiin sukusiitosasteen muutoksen järjestelmäl-
lisen hillitsemisen olevan erittäin tärkeää tulevaisuudessa. Myös Iso-Britannian holstein-
populaation keskimääräinen sukusiitosasteen muutos on kasvanut huomattavasti vuo-
desta 1990 alkaen aiempiin vuosiin verrattuna, mikä johtuu todennäköisesti muutaman 
keskenään sukua olevan sonnin hyvin suuresta vaikutuksesta populaatioon 1980-luvulla 
(Kearney ym. 2004). Kearney ym. (2004) totesivat, että optimoidulla valinnalla voidaan 
vaikuttaa positiivisesti niin sukusiitosasteen muutokseen kuin perinnölliseen edistymi-
seenkin. LSK:n sukusiitosasteen muutoksessa sukupolvea kohden havaittu vaihtelu (ΔF= 
- 0,02‒1,2 %) eri ajanjaksoina on hyvin samankaltainen kuin muissakin populaatioissa 
ollen alhaisempi varhaisempina vuosina ja korkeampi myöhempinä vuosina.  
 
Muun muassa keinosiemennyksen käyttö, muutamien suosittujen sonnien käyttö, voima-
kas jalostusvalinta ja geneettiset pullonkaulat vaikuttavat nautapopulaatioiden teholliseen 
populaatiokokoon alentavasti ja sukusiitosasteen muutokseen kasvavasti. Risteytysten 
avulla tehollinen populaatiokoko on saatu nousemaan. Jo muutamassa sukupolvessa on 
mahdollista saada muutoksia aikaan riippuen siitä, millaisia sonnivalintoja tehdään. 
Luonnollisestikin tulevat jalostuspäätökset määrittävät sen, kuinka pysyviä nämä muu-
tokset ovat. Vaikka emme voisikaan pysäyttää sukusiitosasteen nousua kokonaan (ΔF≤0), 
on merkittävää edes hidastaa sen muutosta.  
 
Populaatioille, joille ei ole olemassa erisukuisia osapopulaatioita (tuonnit) tai säilöttyä 
geneettistä materiaalia (sukusolut tai alkiot), risteytykset ovat tällä hetkellä ainoita vaih-
toehtoja lisätä populaation geneettistä vaihtelua. Tekniikka kehittyy ja saattaa tuoda apuja 
geneettisen vaihtelun lisäämiseen tulevaisuudessa, mutta kuten Hill (2000) sanoi, tulevai-
suuden suhteen varmaa on vain epävarmuus. Emme voi tietää millaisia tekniikoita meillä 
on tulevaisuudessa käytettävissämme, emmekä myöskään niitä paineita ja odotuksia, joita 
kotieläinjalostus tulevaisuudessa kohtaa. Siksi onkin järkevää pyrkiä säilyttämään ge-




6.3 Sonnien sukulaisuuslaskelmat ja vanhojen sonnien käytön vaikutukset 
 
Jalostusorganisaatiolla on ollut vaikeuksia löytää vuosittaisiin länsisuomenkarjan sonnien 
ostoihin nuorsonneja, joiden keskimääräinen sukulaisuus lehmäpopulaatioon olisi alle 10 
% tai edes alle 12 %. Tästä kertoo muun muassa kevään 2015 ajankohtaisten nuorsonnien 
keskimääräinen sukulaisuus nuoriin naaraisiin, mikä oli kaikilla sonneilla yli 10 % ja vain 
kahdella alle 12 % (Taulukko 4).  
 
Annoksia on varastossa kaikkiaan noin 250 LSK-sonnilta, joista suurimmat sukulaisuudet 
nuoriin naaraisiin on seuraavilla sonneilla: Kummun Suomu 18,6 %, Rantakartanon Tölli 
18,5 %, Kummun Vasuri 18,1 %, Perälän Vipu 18,1 % ja Niittymäen Jere 17,6 % (Tau-
lukko 3). Alhaisin sukulaisuus puolestaan löytyy sonneilta Ryhti 0,2 %, Viinamäen Ak-
vaviitti 0,3 %, Lehmonniemen Aromi 0,5 %, Sarkka 0,7 % ja Rumpu 0,7 %.  
 
Kaikkein suurin kontribuutio (15 %) nykypäivään on sonnilla Opari (Taulukko 5). Kym-
menen suurimman kontribuution joukossa on myös Oparin isä Upari 7,7 % sekä Oparin 
emä Hauska 7,5 %. Opari on itse isänä Niittymäen Jerelle, jonka kontribuutio nykypäivän 
populaatioon on 9,7 %. Niin ikään Niittymäen Jere on emänisänä Riikolan Sihinälle, 
jonka kontribuutio populaatioon on 7,0 %. Edelleen Riikolan Sihinä on isänä Rajakallion 
Vesselille, jonka kontribuutio on 7,8 %.  
 
Toiseksi suurin kontribuutio on sonnilla nimeltä Tahto (12,6 %) (Taulukko 5). Lisäksi 
Tahdon pojan Rynnistyksen kontribuutio on 7,6 %. Rynnistys on emänisänä sonnille Sep-
pälän Lölli, jonka kontribuutio on 9,5 %. Itse asiassa Tahto on Seppälän Löllille sukua 
sekä isän että emän takaa ollen Löllin isänisänisä sekä emänisänisä. Kolmanneksi suurin 
kontribuutio on Pennalan Vekkulilla (9,8 %). Näin ollen kymmenen suurimman kontri-
buution joukkoon mahtuu vain pari eri sukulinjaa. Itse asiassa nämäkään eivät ole niin eri 
linjoja, sillä Pennalan Vekkulin takaa löytyy niin Seppälän Lölli kuin myös Rynnistys ja 
Opari useammasta haarasta: Pennalan Vekkulin isän Turpeisen Ropsin takaa löytyy Opari 
ja Seppälän Lölli. Vekkulin emänisän Peltolan Nootin takaa löytyvät Rynnistys ja Opari. 
Edelleen Vekkulin emänemänisän takaa löytyy sekä Rynnistys että Opari. Myös Seppälän 
Lölli linkittyy Oparin sukuun siten, että Seppälän Löllin emänemänisän Kalle Kustaan 




Kanadalaisella holsteinilla kymmenen suurinta geneettistä kontribuutiota vaihtelivat 2,8 
%:sta 16,8 %:iin muodostaen yhteensä 70,0 % vuosina 2000‒2008 syntyneiden eläinten 
perimästä (Stachowicz ym. 2011). Vastaavasti kanadalaisen jerseyn kymmenen suurinta 
geneettistä kontribuutiota vaihtelivat 4,4 %:sta 12,7 %:iin muodostaen 78,7 % vuosina 
2000‒2007 syntyneiden eläinten perimästä. Tankalaisella holsteinilla kymmenen suurinta 
geneettistä kontribuutiota vaihtelivat 2,7 %:sta 13,8 %:iin muodostaen noin 70 % popu-
laation perimästä (Sorensen ym. 2005). Tankalaisella jerseyllä vastaava vaihtelu oli 3,0 
%:sta 12,1 %:iin (yhteensä 61 %) ja tanskalaisella punaisella 2,5 %:sta 9,4 %:iin (yh-
teensä 46 %). Länsisuomenkarjalla, holsteinilla ja kanadalaisella jerseyllä on käytetty yk-
sipuolisesti sonneja ja sukulinjoja, mikä näkyy eräiden eläinten ja sukujen suurina ge-
neettisinä kontribuutioina. Tanskalaisella punaisella sonnien ja sukulinjojen käyttö on ol-
lut monipuolisempaa. 
 
Eri tekijät saattoivat vaikuttaa siihen, mitkä vanhoista sonneista nousivat esiin juuri tässä 
tutkimuksessa. Esimerkiksi neljälle vanhalle sonnille ei ollut indeksiä saatavilla, jolloin 
niille laitettiin jalostusarvoksi -6. Tämä arvo oli parituksiin valittujen vanhojen sonnien 
jalostusarvojen keskiarvo. Nämä neljä sonnia olivat syntyneet 1960-luvulla, kun taas 
muut vanhat sonnit olivat syntyneet 70‒80-luvuilla. Näin ollen valittu jalostusarvo -6 
saattoi olla hieman liian optimistinen, olettaen, että perinnöllistä edistymistä on tapahtu-
nut ja uudempi sukupolvi on vanhempaa parempi. Simuloinneissa tietyt sonnit saattoivat 
nousta esiin myös perustuen parituksiin valikoituneiden lehmien sukuun. Lisäksi muiden-
kin vanhojen sonnien kuin pelkästään valiosonnien (60‒80-luvun nuorsonnit) ottaminen 
mukaan olisi mahdollisesti tuonut lisää vaihtelua populaatioon simuloinneissa. Huoli-
matta siitä, mitkä sonnit nousivat esiin simuloinneissa, simuloinnin tulokset (vaikutukset 
muun muassa perinnölliseen edistymiseen ja sukusiitosasteen muutokseen) ovat yleistet-
tävissä vanhojen sonnien käytön vaikutuksia arvioitaessa. 
 
Mikäli sukusiitosasteen nousua halutaan jarruttaa, on se mahdollista lisäämällä populaa-
tioon vanhoja sonneja, joilla on alhainen keskimääräinen sukulaisuus nykyiseen sukupol-
veen. Kuitenkin vanhojen sonnien lisääminen populaatioon tulisi vaikuttamaan radikaa-
listi perinnölliseen edistymiseen (keskimääräinen jalostusarvo). Mikäli perinnöllisen 
edistymisen laskusta huolimatta haluttaisiin laskea sukusiitosastetta sukupolvea kohti, 
voisi suositella ratkaisua, jossa vanhoja sonneja käytettäisi maltillisesti. Esimerkiksi jos 
käytetään kuutta nuorta sonnia ja kahta vanhaa sonnia (Taulukon 6 sonnit sijoilla 1. ja 2.), 
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niin keskimääräinen jalostusarvo olisi 19,4, keskimääräinen sukulaisuus 12,3 % ja suku-
siitosasteen muutos per sukupolvi -0,025 %. Radikaalimpana esimerkkinä olisi vaihto-
ehto, jossa käytettäisiin kolmea vanhaa sonnia (Taulukon 6 sonnit sijoilla 1., 2. ja 3.). 
Tällöin keskimääräinen jalostusarvo 18,8, keskimääräinen sukulaisuus 12,2 % ja sukusii-
tosasteen muutos per sukupolvi noin -0,1 %. Kummassakin tapauksessa sukusiitosasteen 
muutos sukupolvea kohden saataisiin laskuun (ΔF<0).  
 
Kuitenkin on huomioitava, ettei parin tai muutaman vanhan sonnin käyttö yhdessä suku-
polvessa tee pitkän ajan muutosta. Mikäli muutosta populaation keskimääräiseen suku-
siitosasteeseen sekä teholliseen populaatiokokoon halutaan pitkällä tähtäimellä, tulee 
käytettävien sonnien sukulaisuus lehmäpopulaatioon huomioida joka sukupolvessa. Toi-
saalta myös perinnöllisestä edistymisestä on huolehdittava, jotta populaation alkuperäi-
nen käyttötarkoitus ei kärsi ja rotu pysyy sopivana vaihtoehtona tuottajille.  
 
Introgressiolla ja genomisella valinnalla saattaisi olla potentiaalia toimia myös säilytettä-
vän rodun sisällä. Genomitutkimus saattaisikin olla yksi vaihtoehto, jolla kehittää vanho-
jen sonnien käyttökelpoisuutta. Käytettäessä vanhoja sonneja nykypopulaatioon, voitai-
siin teoriassa syntyvistä jälkeläisistä genomisen tiedon avulla karsia pois niitä genomisia 
alueita, jotka vaikuttavat tuotantoon alentavasti. Hankalampaa lienee määrittää sitä, mitä 
vaihtelua vanhojen sonnien perimästä halutaan säilyttää.  
 
Tarvetta olisi LSK:n tai ylipäätään suomenkarjan genomisen muuntelun paremmalle ym-
märtämiselle. Näiden rotujen perimän muuntelun ja monimuotoisuuden ymmärtäminen 
auttaisi niin monimuotoisuuden säilyttämistä kuin myös saattaisi mahdollistaa paremman 
jalostusvalinnan haluttujen QTL:ien tunnistamisen myötä.  
 
Kustannusten lisäksi pienen populaation genomisen valinnan haasteita ovat Thomasenin 
ym. (2014) mukaan alhainen luotettavuus johtuen pienestä referenssipopulaatiosta. Tans-
kalaisella jerseyllä pystyttiin kasvattamaan referenssipopulaatiota lisäämällä aineistoon 
yhdysvaltalaisen jerseypopulaation genotyypit. Suomenkarjalla ei kuitenkaan ole vastaa-
vaa mahdollisuutta. Lisäksi tuotosseurannassa olevien suomenkarjan lehmien määrä on 
huomattavasti Tanskan jerseypopulaatiota alhaisempi: vuonna 2014 suomenkarjan leh-
miä oli tuotosseurannassa noin 2700. Genomisella valinnalla saattaisi olla merkitystä 
LSK-populaatiolle, mutta genomisen tiedon hyödyntäminen vaatisi soveltamista pienen 






Tämän tutkielman tulosten pohjalta jalostusorganisaatio on vuoden 2015 lopulla päätynyt 
toteuttamaan nelivuotisen suunnitelman vanhojen sonnien käytöstä LSK-populaation su-
kulaisuusrakenteen parantamiseksi. Suunnitelma toteutetaan vuosina 2016‒2019. Suun-
nitelmaan on valittu 12 sonnia (Taulukko 7), joiden sukulaisuusaste aktiivilehmiin on 
mahdollisimman alhainen. Sonnien valinnassa on myös huomioitu sonnien keskinäinen 
sukulaisuus. Jokaisella valitulla sonnilla on tarkoitus tehdä 10‒15 paritusta ja 1‒2 al-
kiohuuhtelua. Geenipankki kustantaa yhden huuhtelun jokaiselle 12 sonnille. Yksi sonni 
on käytössä noin neljän kuukauden ajan, jolloin yhtenä vuotena käytetään kolmea eri van-
haa sonnia. Valitut sonnit ovat 1970-luvulla syntyneitä paitsi Ettma, joka on syntynyt 
1999 Ruotsissa ja jonka annoksia on tuotu Suomeen. Ettman emänisä on Mattilan Yrsky. 
 
 




Parituksiin valittavat lehmät valitaan jalostusarvojen, fenotyyppisten tulosten (muun mu-
assa rakennearvostelu) ja suvun perusteella. Parituksissa halutaan maksimoida syntyvän 
jälkeläisen tuoma hyöty populaation sukulaisuusasteeseen, jolloin parituksissa vältetään 
lehmiä, joiden isien vaikutus populaatiossa on jo hyvin merkittävä. Valintaan vaikuttaa 
myös yhdistelmän sukulaisuusaste aktiivilehmiin. Syntyvän jälkeläisen sukulaisuusaste 
Valitut vanhat sonnit
Nimi kknro Synt.vuosi Isä Emänisä Sukul.aste (%)
aktiivilehmiin
Pakolan Isku S 13733 D 1977 Patukka Reipas 1,50
Ettma S 15473 D 1999 V. Etto M. Yrsky 2,90
Mehtälän Erkko S 13709 D 1975 Nasku Ponsi 1,31
Kivisen Önni SSS 13662 C 1973 Masi Tahto 4,01
Viinamäen Akvaviitti SSS 13683 C 1974 Optimisti Punnus 0,38
Piukun Akku SSS 13690 B 1974 Naku Naula 2,65
Yläuurasjärven Jonne S 13751 D 1978 Pellervo Nuppi 0,91
Roppilan Ärrä SSS 13641 B 1973 Makarios Iiro 5,12
Puroharjun Elu S 13716 D 1975 Melu Koitto 1,00
Ville-Veikko S 13627 C 1972 Kalle Kustaa Alppi 1,59
Taipaleen Yni SSS 13643 C 1973 Optimisti Taru 1,02
Yliojan Kide S 13773 D 1979 Touhu Rynnistys 5,53
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aktiivilehmiin saa olla korkeintaan 8 %. Suunnitelman toteuttamisaikana keinosiemen-
nykseen tullaan hankkimaan vuosittain 7‒8 LSK-sonnia, joista puolet tulee olemaan van-
hojen sonnien jälkeläisiä. 
 
 Ensimmäiset vanhojen sonnien jälkeläiset syntyvät aikaisintaan vuoden 2016 lopulla. 
Tällöin ensimmäinen vanhan sonnin poika on nuorsonnikäytössä vuoden 2018 alussa. 
Vanhojen sonnien vaikutusten pitäisi tulla näkyviin alkaen vuodesta 2019, kun vanhojen 
sonnien nuorsonnikäytössä olleiden poikien jälkeläiset alkavat syntyä. Selvempi vaikutus 
havaittaneen 2020-luvulla, kun jälkeläisten tuotoksista ja muista ominaisuuksista saadaan 
tietoa.  
 
Jalostusorganisaatio painottaa vanhojen sonnien käyttöön harkintaa ja malttia, sillä popu-
laatiorakenteen tervehdyttäminen ei saa uhata rodun alkuperäistä käyttötarkoitusta. Pari-
tuksissa syntyy myös tyttäriä vanhoille sonneille. Nämä vanhojen sonnien tyttäret ovat 
arvokkaita niiden alhaisemman sukulaisuuden vuoksi ja niitä voidaan käyttää son-





7 JOHTOPÄÄTÖKSET  
 
Sukusiitosaste on yhteydessä muun muassa eläimen selviytymiseen, tuotokseen ja lisään-
tymisominaisuuksiin. Korkea sukusiitosaste laskee selviytymisen ennustetta jo ennen 
syntymää kuin myös lisää riskiä tuotannosta poistamiseen. Se vaikuttaa niin ikään tuo-
toksen määrään, sekä maitokiloihin että pitoisuuksiin. Korkealla sukusiitoksella vaikut-
taisi myös olevan negatiivinen vaikutus hedelmällisyyteen, mikä näkyy esimerkiksi pi-
dentyneenä poikimavälinä sekä myöhäisempänä hiehon poikimaikänä. Useissa tutkimuk-
sissa havaittujen sukusiitokseen yhdistettyjen ongelmien vuoksi sukusiitosta ei tulisi jät-
tää huomiotta. Populaation sukusiitosasteen kasvaessa sopivien parituskumppaneiden 
löytäminen vaikeutuu. Sukusiitos aiheuttaa ongelmia niin eläimen omalle hyvinvoinnille 
kuin myös tuotannolle. Mikäli rotu halutaan pitää elinvoimaisena ja tuottavana, on suku-
siitosta vältettävä.  
 
Tulevaisuuden jalostustavoitteita on vaikea ennustaa. Tinkimällä hieman nykypäivän 
hyödyistä kuten voimakkaasta valinnasta ja nopeasta perinnöllisestä edistymisestä, voi-
daan ylläpitää suurempaa vaihtelua sekä suurempi tehollinen populaatiokoko. Halutaanko 
perinnöllistä edistymistä nopeasti sillä riskillä, että menetetään arvokasta vaihtelua, joka 
voisi auttaa tulevaisuudessa jalostustavoitteiden muuttuessa? Toisaalta meidän tulee pitää 
rotu karjanomistajille kilpailukykyisenä vaihtoehtona. 
 
Länsisuomenkarjan tehollinen populaatiokoko (Ne=103,39) on suositusten rajoissa ja 
näyttäisi, että sukusiitostaantuman ongelmia pystytään välttämään ainakin lyhyellä aika-
jänteellä. Pienen populaation ollessa kyseessä risteytys on myös eräs vaihtoehto. LSK-
populaatio on kuitenkin toistaiseksi riittävän vakaalla pohjalla, ja jalostusta voidaan tehdä 
populaation sisäisesti, eikä risteytystä tarvita. Kuitenkin keskimääräisen sukusiitosasteen 
nousu sekä sukusiitosasteen nousu sukupolvea kohti viime vuosina antavat viitteitä mah-
dollisesta populaation monimuotoisuuden laskusta.  
 
Vanhojen sonnien käyttö populaatioon vaikuttaisi alentavan keskimääräistä sukulaisuus-
astetta sekä sukusiitosasteen muutosta sukupolvea kohti. Kuitenkin vanhojen sonnien 
käyttö hidastaisi perinnöllistä edistymistä.  
 
Pidemmällä tähtäimellä kahden tai kolmen vanhan sonnin käyttö sonninisinä kahden tai 
kolmen uuden nuorsonnin tuottamiseksi sukupolvea kohti saattaisi olla järkevä ratkaisu. 
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Tämä tarkoittaisi keskimääräisen jalostusarvon alenemista noin 2-3 NTM-yksikön verran 
seuraavassa sukupolvessa. Tällöin keskimääräinen sukulaisuus laskisi 13,4 prosentista 
noin 12,2‒12,3 prosenttiin ja sukusiitosasteen nousu pysähtyisi seuraavassa sukupolvessa 
(ΔF:n arvosta 0,5 % arvoihin -0,025 % ja -0,1 %). 
 
Länsisuomenkarjan populaation tila on suhteellisen hyvällä pohjalla, joskin sukusiitos-
asteen kasvuun ei ole varaa tulevaisuudessa. Vanhojen sonnien harkittu käyttö voisi hillitä 
sukusiitosasteen kasvua, mutta näkyisi negatiivisesti perinnöllisessä edistymisessä aina-
kin lyhyellä aikajänteellä. Ylipäätään pitkällä tähtäimellä on tärkeää huolehtia Ne:n hal-
linnasta muun muassa käyttämällä eri sonneja laajasti ja minimoimalla käytettävien son-
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Parituksiin valitut vanhat sonnit
Nimi kknro kkluokka Synt.vuosi Annokset Sukulaisuus (%) NTM
Viinamäen Akvaviitti 13683 SSS 1974 363 0,332 % -7
Rumpu 13403 SSS 1968 385 0,735 %
Taipaleen Yni 13643 SSS 1973 160 1,019 % -8
Pellervo 13187 SSS 1967 400 1,216 %
Eerolan Ärä 13667 SSS 1973 400 2,630 % -3
Syrjälän Öömi 13671 SSS 1973 430 2,708 % -9
Piukun Akku 13690 SSS 1974 308 3,082 % -6
Sutki 13476 SSS 1969 284 3,325 %
Mikkolan Näky 13831 SSS 1982 400 3,719 % -7
Vaaralan Etto 13707 SSS 1975 400 3,824 % -10
Kivisen Önni 13662 SSS 1973 400 4,468 % -9
Kurin Ylväs 13679 SSS 1973 188 4,536 % -2
Naku 12975 SSS 1965 239 4,613 %
Mattilan Yrsky 13674 SSS 1973 380 5,462 % 4
Touhu 13574 SSS 1970 202 5,522 % -5
Hakamaan Nuutti 13824 SSS 1982 214 5,648 % -8
Roppilan Ärrä 13641 SSS 1973 369 5,708 % -13
Hautasen Vaaka 13636 SSS 1972 397 5,716 % -8
Tokka 13545 SSS 1970 175 6,019 % 3
Ylätalon Vakaumus 13638 SSS 1972 400 6,088 % -11
Mäen Nato 13830 SSS 1982 400 6,090 % 1
Mäki-Kojolan Arios 13681 SSS 1974 400 6,371 % -14
Takamaan Maskotti 13812 SSS 1981 385 6,719 % -5
Niittymäen Lohtu 13778 SSS 1980 290 6,984 % -9
Kurin Vippi 13637 SSS 1972 31 7,035 % -5
Niittymäen Mehu 13795 SSS 1981 400 7,064 % -8
Kivilehdon Isto 13742 SSS 1977 365 7,143 % -7
Mäen Lataus 13777 SSS 1980 400 8,178 % -11
Kuoppalan Ennätys 13714 SSS 1975 524 8,466 % -7
Kosolan Mouhu 13804 SSS 1981 332 8,681 % 6
Kopun Arpo 13688 SSS 1974 397 8,881 % -4
Ollinahon Ennustus 13705 SSS 1975 300 9,145 % -8
Juntin Yntti 13673 SSS 1973 406 9,172 % -13
Mikkolan Onkija 13843 SSS 1983 400 10,024 % -6
Ahtialan Ölli 13660 SSS 1973 394 10,224 % 2
Juholan Ipa 13739 SSS 1977 400 10,737 % -6
Repolan Sentti 13871 SSS 1986 400 10,983 % 4
Kangasnokan Vako 13909 SSS 1989 400 10,987 % 0
